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 Presentación
 

 

Apreciados socios y amigos de la SEF,

Continuamos en 2021 bajo los efectos pandémicos del SARS-
CoV-2 pero con una gran diferencia. Hemos asistido a una 
demostración, casi en directo, de la ciencia cooperativa y 

hemos sido testigos de las grandes capacidades que tiene el 
ser humano para generar conocimiento cient co en busca 
de soluciones para la salud humana y desarrollar varias 
vacunas en tiempo récord que nos hacen ser optimistas de 
cara al control, que no erradicación, del virus. Aunque con 
menor visibilidad social, el mundo vegetal también es capaz 
de promover la adquisición de conocimiento básico que no 
solo contribuye a mejorar el estado del bienestar, sino que, 
en muchos casos, es la piedra angular de la eliminación de la 
malnutrición del hambre en el mundo. La SEF ha cumplido 40 
años en este 2021, esforzándose en hacer comprender que la 
Sanidad Vegetal es una parte esencial de una salud global, de 
“Una Sola Salud” (“One Health”) que aglutine a los diferentes 
sectores de la salud humana, animal y ambiental. A pesar de que 
no hemos podido celebrar el Año Internacional de la Sanidad 
Vegetal como se merece, la conmemoración del 40 aniversario 
de nuestra Sociedad nos ha servido para reforzar la importancia 
de la Fitopatología en el actual escenario de One Health. 

Este número de la revista de la SEF que ahora os presentamos es 
una demostración palpable de que la Fitopatología española 
es capaz de generar y aplicar un conocimiento de vanguardia 

relacionado con las tecnologías ómicas. -Ómica es un su jo 
adjetival derivado del nominal –oma, que da idea de conjunto o 
agrupación, de tal forma que las “ómicas” pueden considerarse las 
ciencias o herramientas que permiten estudiar una gran cantidad 
de moléculas implicadas en el funcionamiento de un organismo. 
En este número podréis disfrutar de cuatro magní cas revisiones 
sobre la aplicación de distintos abordajes ómicos en el campo 
de la Fitopatología. La primera revisión aborda la aplicación de 
la secuenciación masiva en el diagnóstico de virus de cultivos 
leñosos (A.  B. Ruiz y A. Olmos). En el segundo artículo de revisión, se 
describe la aplicación de la transcriptómica en los estudios sobre 
la interacción planta-patógeno (V. M. Rodríguez, P. Soengas, 
M. Francisco, Mª E. Cartea y P. Velasco). La tercera revisión 
constituye una visión personal y académica de J. V. Jorrín-Novo 
sobre la proteómica en la investigación de la interacción planta-
patógeno. Finalmente, en la cuarta revisión se trata de manera 
muy didáctica el papel primario del metabolismo secundario 
en la respuesta defensiva de las plantas (C. Payá, F. Vázquez, 
P. Galarza, J. Pérez, J. Mª Bellés, P. Lisón, Mª P. López-Gresa, F. 
Vera e I. Rodrigo). 

Vicente Pallás
(Presidente de la SEF)
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En la sección de HISTORIAS DE LA FITOPATOLOGÍA no podía faltar este 
año, precisamente, nuestra historia, y Javier Romero nos relata los 
acontecimientos que se desarrollaron para la fundación de la SEF.

En el apartado de FITOPATOLOGÍA Y SOCIEDAD encontraréis dos interesantes 
contribuciones sobre los marcos regulatorios europeos de la edición 
genómica (J. P. Beltrán) y el control de enfermedades ante el nuevo 
pacto verde europeo (D. Fernández-Ortuño, E. Lázaro y A. Vicent). 

En la ENTREVISTA a un topatólogo de relevancia y socio de la SEF, 
tenemos el placer de presentaros en este número a Vicente 
Medina Piles, catedrático de Patología Vegetal y Virología 
Vegetal en la Escola Tècnica Superior d’Enginyeria Agrària 
(ETSEA) de la Universidad de Lleida (UdL) desde 1986 hasta 
2019, y recientemente jubilado. Vicente nos relata no solo 
su trayectoria cientí ca sino sus a ciones y habilidades al 
margen de la ciencia, que son muchas y muy variadas. 
Vicente, haciendo gala de su título en Bellas Artes, fue 
el primer diseñador del logo de la SEF y que, con ciertas 
variaciones, nos sirve todavía de marca corporativa. 

En la sección dedicada a los SOCIOS PROTECTORES que 
inauguramos en el número anterior os presentamos a 
ENZA ZADEN y RIJK ZWAAN, empresas muy relevantes en 
el panorama hortofrutícola internacional.

En la sección IN MEMORIAM, y todavía sobrecogidos por 
la desaparición de nuestro amigo y socio de la SEF, 
Ricardo Flores, podéis encontrar una semblanza muy 
personal de su trayectoria cientí ca y de su forma de 

hacer ciencia, escrita por José Pío Beltrán y Vicente Pallás. 

Finalmente, quiero agradecer a todos los socios que han 
contribuido a secciones igualmente importantes tales como 
COMENTARIOS DE ARTÍCULOS (M. C. Vives, B. Sabater-Muñoz, A. M. 
Pastrana y J. E. Palomares) y las NUEVAS DESCRIPCIONES DE PATÓGENOS EN 
ESPAÑA (J. A. Navas-Cortés).

 Y, como siempre, reconocer el esfuerzo que Nieves Capote y 
Carmen Hernández han realizado para que este nuevo número 
de nuestra revista sea magní co. Espero que la disfrutéis y que nos 
veamos el próximo octubre en Valencia.

Vicente Pallás 
Presidente de la SEF
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Artículo de revisión

Introducción

Las tecnologías de secuenciación ma-
siva, también conocidas como NGS o 
HTS (Next-Generation Sequencing, High- 
Throughput Sequencing), tienen varias ven-
tajas sobre los enfoques biológicos, sero-
lógicos y moleculares tradicionales, tanto 
para el diagnóstico de enfermedades como 
para la detección de virus específicos en 
plantas leñosas. Entre las ventajas más im-
portantes está que esta técnica no requiere 
un conocimiento a priori sobre los virus 
que infectan la planta. Esto significa que 
no es necesario conocer la secuencia genó-
mica de un virus para poder ser detectado, 
a diferencia de las técnicas de amplifica-
ción basadas en la PCR o isotermas, cuyo 
requisito es el conocimiento de la secuen-
cia genética a detectar para diseñar ceba-
dores o sondas. También presenta ventajas 
sobre las técnicas ELISA, que se restrin-
gen a la detección de virus para los que 
haya disponibilidad de anticuerpos para 
el diagnóstico serológico. Estas dos formas 
de detección, las moleculares y las sero-
lógicas tradicionales, son muy específicas 
y, por tanto, no pueden identificar virus 
desconocidos o posibles variantes muy di-
vergentes que podrían estar involucrados 
en la etiología de una enfermedad. El in-
dexaje biológico, si bien puede identificar 
enfermedades transmitidas por injerto, no 
ofrece información de los aislados virales 
implicados en la posible etiología de una 
enfermedad, y tiene otras problemáticas 
como la posibilidad de que existan aisla-

dos virales asintomáticos y la necesidad de 
disponer de instalaciones controladas de 
invernadero. El uso de HTS facilita el pro-
ceso de identificación del agente etiológi-
co de una enfermedad, ya que el método 
proporciona información del viroma de la 
planta, a menudo revelando la presencia 
de nuevos patógenos virales. En lo que res-
pecta a la detección de virus, la aplicación 
de HTS reduce drásticamente el problema 
de los falsos negativos producidos por la 
alta variabilidad genética o el bajo título 
viral que, con frecuencia, tienen los virus 
que infectan árboles frutales. Además, el 
alto número de secuencias diferentes que 
se obtienen por HTS hace posible la re-
construcción de genomas virales comple-
tos, que posteriormente se pueden utilizar 
para realizar estudios de variabilidad ge-
nética o diseñar mejores métodos de diag-
nóstico específicos. Sin embargo, la valida-
ción de las secuencias obtenidas por HTS 
puede ser necesaria y siempre lo es cuando 
se trata de variantes muy divergentes o vi-
rus desconocidos, para lo cual se necesita 
aplicar la secuenciación convencional de  
Sanger. Esta verificación generalmente 
puede realizarse en diferentes zonas del 
genoma, en fragmentos del genoma mal 
cubiertos, o para comprobar posibles re-
combinaciones inusuales. 

Entre las tecnologías de HTS, Illumina 
ofrece diferentes secuenciadores que pue-
den producir de 4 millones a 20 mil mi-
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ANA BELÉN RUIZ GARCÍA y ANTONIO OLMOS CASTELLÓ  

Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias (IVIA)

Moncada, Valencia

ANTONIO OLMOS, 
investigador con 
formación en Biología 
Molecular, realizó 
el doctorado en 
el Departamento 
de Microbiología 
de la Universidad 
de Valencia. Ha 
basado su actividad 
en dos aspectos: 
uno, a corto plazo, 
para dar una rápida 
respuesta al sector 
con la producción 
de material vegetal 
libre de virus; y otro, 
a medio y largo plazo, 
con el desarrollo de 
métodos y protocolos 
de diagnóstico 
para el control de 
enfermedades virales. 
Durante los últimos 
años ha centrado 
su actividad en la 
metodología de la 
secuenciación masiva 
que ha permitido 
el descubrimiento 
de nuevos virus y 
la caracterización 
molecular de variantes 
divergentes con un 
enfoque hacia la 
prevención de virus 
emergentes en especies 
vegetales leñosas.

ANA BELÉN RUIZ-
GARCÍA, investigadora 
con formación 

La secuenciación masiva en el diagnóstico de virus 
de cultivos leñosos
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llones de lecturas cortas, desde 50 hasta 
300 nucleótidos. Esta es la tecnología más 
utilizada en investigación de virus de plan-
tas leñosas y acopla la secuenciación por 
síntesis a una superficie dividida en ca-
rreras. Otras tecnologías más novedosas, 
que están basadas en la secuenciación en 
tiempo real de una sola molécula donde 
no se requiere un paso previo de amplifi-
cación para la preparación de la muestra, 
están aún en desarrollo en fitopatología y 
su aplicación para la detección de virus de 
leñosas aún no se ha realizado en profun-
didad. 

Fases de las tecnologías HTS

Para poder liberar todo el po-
tencial de las tecnologías HTS, 
se han de considerar todos los 
pasos del experimento, desde 
la preparación de la muestra 
hasta el análisis bioinformático 
de los datos. La estandarización 
de estas tecnologías para ser 
utilizadas de forma eficaz en 
diagnóstico requiere una des-
cripción detallada de todo el 
proceso, desde la purificación 
de ácidos nucleicos hasta el 
detalle de los parámetros y pro-
gramas utilizados[8]. En la figura 
se muestra el procedimiento 
general de análisis de muestras 
mediante HTS.  

La preparación de la muestra

Pequeños RNA interferentes  
derivados de virus 

Este tipo de muestra fue la que 
se empleó por primera vez en 
patología vegetal y se basa en 
que el silenciamiento génico 
constituye un mecanismo an-
tiviral importante en las plan-
tas, donde las enzimas de los 
huéspedes llamadas dicers cor-
tan el RNA viral en pequeños 
RNA interferentes (siRNA) 

de 21 a 24 nucleótidos de longitud. Estas 
moléculas pueden aislarse de las plantas 
infectadas, someterse a HTS y usarse para 
reconstruir genomas virales. Los siRNA 
derivados de virus se han utilizado para de-
tectar virus de plantas conocidos y desco-
nocidos. La ventaja de este enfoque es que 
los siRNA se pueden utilizar para detectar 
virus de RNA y virus de DNA, y también 
para detectar elementos virales endógenos 
integrados (EVE), siempre y cuando se 
transcriban. La desventaja de este enfoque 
es el pequeño tamaño de las lecturas vira-
les, que puede complicar el proceso de en-
samblado del genoma, especialmente para 
los virus desconocidos.

Artículo de revisiónArtículo de revisiónDetección de virus de plantas mediante HTS
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Procedimiento estandarizado de análisis de muestras vegetales de 
cultivos leñosos mediante HTS (Figura elaborada por los autores).

en Bioquímica y 
Biología Molecular 
en mecanismos de 
regulación de la 
transcripción y rutas 
metabólicas de estrés en 
organismos eucariotas. 
Realizó el doctorado 
en el Departamento 
de Bioquímica de la 
Universidad de Valencia 
y su postdoctorado 
con una beca Human 
Frontiers en el NIMR 
(MRC) de Reino 
Unido. En los últimos 
años ha centrado su 
actividad científica en el 
desarrollo de “pipelines” 
bioinformáticas para 
el análisis de datos de 
secuenciación masiva y 
la aplicación de técnicas 
convencionales para 
la confirmación de los 
hallazgos obtenidos, así 
como la caracterización 
a nivel molecular 
de nuevos virus, la 
determinación de 
secuencias genómicas 
de aislados divergentes 
de virus conocidos y el 
desarrollo de métodos 
de diagnóstico. 
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RNA bicatenario 

El RNA de doble cadena (dsRNA) ha sido 
empleado para detectar virus por HTS en 
frutales de hueso, como albaricoquero o 
cerezo, en cítricos y en vid, y también se 
ha aplicado al estudio de enfermedades de 
etiología desconocida. La ventaja de usar-
lo es que constituye un paso de enriqueci-
miento de secuencias de ácidos nucleicos 
virales. Los protocolos actuales se basan 
en la extracción de fenol/cloroformo para 
obtener una mezcla de DNA total y RNA, 
a partir de la cual la fracción de dsRNA 
se enriquece mediante cromatografía en 
una matriz de celulosa de polímeros largos. 
Aunque con este tipo de muestra la detec-
ción de virus de DNA puede ser escasa, el 
dsRNA ha facilitado el descubrimiento de 
muchos nuevos virus de RNA.

DNA total

La secuenciación total del DNA apenas 
se ha utilizado en la detección de virus de 
plantas leñosas. Se ha aplicado con éxito 
en cítricos para identificar un nuevo virus 
de DNA utilizando DNA genómico some-
tido posteriormente a fragmentación para 
preparar genotecas compatibles con la se-
cuenciación de Illumina. 

RNA total

La secuenciación de RNA total se ha uti-
lizado para detectar y caracterizar virus en 
varios cultivos leñosos, como vid, manza-
no, peral, cerezo, caqui, níspero, olivo, etc. 
Aunque se puede realizar la purificación 
tradicional de RNA total, hay kits dispo-
nibles comercialmente que se pueden usar. 
Un inconveniente potencial del método 
es que el título viral puede ser bajo den-
tro del fondo del RNA de la planta, una 
limitación que puede superarse mediante 
la depleción del RNA ribosómico que es 
muy abundante en el RNA purificado. 
Otra alternativa es el enriquecimiento de 
secuencias virales mediante la purificación 
de RNA con cola poli(A).

Ácidos nucleicos asociados a viriones  
purificados

Los ácidos nucleicos asociados a viriones 
(VANA) se utilizan para enriquecer la 
muestra con los ácidos nucleicos virales 
mediante la purificación de partículas vi-
rales del material vegetal. Sin embargo, 
hasta la fecha, no se ha descrito la apli-
cación del método a los virus de árboles 
frutales. La desventaja de este método es 
el requisito de procesamiento de muestras 
complejas. Además, se limita a la detec-
ción de virus encapsidados. 

Preparación de genotecas

Cada una de las plataformas de secuen-
ciación tiene su propia gama de kits para 
la preparación de las genotecas. Además, 
algunos proveedores de servicios para ter-
ceros también ofrecen kits o protocolos 
desarrollados para diferentes plataformas. 
En plantas leñosas, la tecnología Illumina 
y los kits de la serie TruSeq™ y versiones 
Ribo-Zero™ se emplean con frecuencia y 
de manera satisfactoria. Aunque estos pro-
cesos requieren una manipulación signi-
ficativa, tiempo y habilidad, actualmente 
existen sistemas automatizados disponi-
bles comercialmente capaces de producir 
genotecas de ácidos nucleicos listas para 
su secuenciación. Los resultados óptimos 
se obtienen utilizando ácidos nucleicos de 
muy buena pureza. La contaminación, los 
inhibidores o las impurezas en el material 
de partida pueden producir resultados y 
artefactos, falsos negativos e incluso falsos 
positivos por contaminación con muestras 
analizadas en paralelo. En detección de 
virus de plantas leñosas se han empleado 
diferentes tipos de ácidos nucleicos como 
muestra.

Análisis bioinformático

Los datos se pueden analizar con progra-
mas disponibles comercialmente como 
CLC Genomics Workbench o Geneious 
Prime o se pueden analizar con plataformas 

La contamina-
ción, los inhibi-
dores o las 
impurezas en 
el material de 
partida pueden 
producir 
resultados y 
artefactos, falsos 
negativos e 
incluso falsos 
positivos 

Detección de virus de plantas mediante HTS

El uso de las 
tecnologías de 
secuenciación 
masiva (HTS) 
no requiere un 
conocimiento 
a priori sobre 
los virus que 
infectan la  
planta

La secuenciación 
de RNA total 
se ha utilizado 
para detectar y 
caracterizar virus 
en varios cultivos 
leñosos
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abiertas, que, en general, requieren cono-
cimientos de Linux. Existen programas, 
algunos disponibles en web, o compilacio-
nes automáticas para la identificación de 
virus, como el VirusFinder, VirusHunter, 
VirFind, ezVIR, ViromeScan, Taxonomer, 
VIP, VirusDetect, VSD toolkit o el  
Metavisitor, entre otros. 

El control de calidad, el ensamblado de 
secuencias de novo, la anotación de los 
contigs generados, el mapeo de los contigs 
para su extensión y el mapeo de secuen-
cias de referencia son pasos necesarios para 
el análisis de datos. El control de calidad 
depende de la tecnología y de los pará-
metros estándar, cuyos umbrales suelen 
ser proporcionados por el fabricante. Sin 
embargo, un primer paso crítico y común 
en el análisis de datos bioinformáticos, es 
evaluar la calidad de los datos y realizar 
recortes y filtrados para eliminar lecturas 
de baja calidad y otras secuencias conta-
minantes como son los adaptadores. Un 
pequeño paquete de software de interfaz 
gráfica de usuario, llamado FastQC, es muy 
útil para evaluar la calidad de los datos y 
la presencia de secuencias contaminantes 
en módulos fáciles de interpretar y usar. 
Los datos pueden ser recortados y filtra-
dos para eliminar secuencias de baja cali-
dad mediante diferentes programas como 
Prinseq o Trimmomatic, que son paquetes 
de software útiles que se pueden usar para 
recortar adaptadores y nucleótidos de baja 
calidad.

El ensamblado de las lecturas o secuencias 
para recuperar un genoma viral puede ba-
sarse en dos enfoques diferentes: ensam-
blado de novo, donde los genomas virales 
se reconstruyen parcial o totalmente, y el 
mapeo de las lecturas contra una secuencia 
de referencia. 

El ensamblado de novo puede realizarse 
con software cómodo y fácil de usar, como 
los comentados anteriormente, CLC Ge-
nomics Workbench o Geneious Prime, 
o bien con otros de entorno Linux como 

CAP3, Velvet, MIRA, Flye, SPAdes o  
Tadpole. Se puede realizar un paso opcio-
nal de filtrado del genoma de la planta 
huésped antes del ensamblado de novo para 
eliminar la mayoría de las lecturas relacio-
nados con genoma de la planta, mapeando 
las secuencias frente a genomas de la plan-
ta huésped disponibles en bases de datos o 
repositorios. El ensamblado de novo tiene 
limitaciones, especialmente cuando lo que 
se tiene es una muestra con diferentes va-
riantes o cepas virales de la misma especie. 
Este análisis es particularmente problemá-
tico cuando se emplea siRNA como mues-
tra a secuenciar, debido a la baja longitud 
de las lecturas que pueden producir resul-
tados falsos positivos o un ensamblaje in-
correcto. En este caso, una estrategia que 
utiliza lecturas más largas (por ejemplo, 
100 nucleótidos o más) puede ayudar a re-
solver el problema, ya que, empleando pa-
rámetros más estrictos de ensamblado, se 
facilita la recuperación de cada una de las 
variantes que infectan la muestra. Poste-
riormente, estas variantes deben compro-
barse mediante amplificación por PCR y 
análisis de RFLP. 

La anotación de contigs se realiza utilizando 
BLASTn, BLASTx, BLASTp y tBLASTx. 
El mapeo de las secuencias frente a geno-
mas de referencia o frente a los contigs ge-
nerados para su extensión también puede 
realizarse con CLC Genomics Workbench 
o Geneious Prime, o con programas de en-
torno Linux como Bowtie, Bowtie2, Mini-
map2, Tophat o BBMap. Para los virus de 
árboles frutales con bajo título puede ser 
necesaria una combinación de ambos en-
foques, junto con una mayor profundidad 
de secuenciación.

HTS aplicado a cultivos leñosos

Se han obtenido genomas virales com-
pletos o grandes fragmentos de ellos uti-
lizando como muestra de partida siRNA, 
dsRNA o RNA total[10]. Continuamente 
se describen nuevos virus así como nuevas 
cepas/variantes de secuencias de especies 
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virales conocidas. Sin embargo, donde la 
HTS sobresale es en la identificación de 
virus desconocidos y en la identificación 
de variantes genéticas de una especie de 
virus que coexisten en el mismo árbol. La 
capacidad de producir genomas completos 
a partir del ensamblado de novo, en com-
binación con una buena profundidad de 
secuenciación, puede revelar la presencia 
de virus nuevos o infecciones mixtas de 
cepas/aislados estrechamente relaciona-
dos. En los cultivos perennes leñosos, la 
infección simultánea por diferentes virus 
que potencialmente pueden actuar entre 
sí mediante sinergismo o antagonismo es 
una característica común, por lo que resul-
ta complicado identificar el agente infec-
cioso en enfermedades de etiología desco-
nocida. En este sentido, la recuperación de 
secuencias de una especie viral puede no 
ser suficiente para la asociación de causali-
dad a una enfermedad. Por lo tanto, la pre-
sencia de un nuevo virus y su asociación a 
una enfermedad debe confirmarse median-
te la detección convencional en estudios 
más amplios.

Un ejemplo del potencial de las HTS apli-
cado al estudio de enfermedades de cítri-
cos es el descubrimiento de una cepa atí-
pica del virus de la leprosis citoplasmática 
de los cítricos (CiLV-C2)[7], encontrada 
por HTS y no detectada por herramientas 
moleculares específicas para CiLV-C. Por 
el contrario, en la enfermedad de muer-
te súbita de los cítricos, que parece estar 
asociada a una cepa específica de citrus 
sudden death-associated virus (CSDaV)[5],  
el estudio por HTS no es totalmente con-
cluyente, por lo que se requeriría un es-
tudio más profundo para confirmar esta  
hipótesis. 

Avances en el conocimiento del viroma 
de la vid también han sido impulsados 
por las tecnologías HTS, incrementán-
dose el número de nuevas especies virales 
de diferentes géneros, como, por ejemplo, 
los vitivirus o el badnavirus asociado a la 

enfermedad de la decoloración de la hoja 
de roditis, cuyo agente causal era descono-
cido desde hacía más de 50 años[3]. Otros 
virus nuevos de vid que se han identificado 
mediante el empleo de HTS son grapevine 
syrah virus 1 (GSyV-1), empleando como 
muestra RNA total y dsRNA; grapevine 
vein-clearing virus (GVCV) y grapevine 
pinot gris virus (GPGV), mediante HTS 
de siRNA; o grapevine virus F (GVF) 
y grapevine red blotch associated virus 
(GRBaV), mediante secuenciación de ds-
RNA[10]. 

De forma similar, en frutales, la aplicación 
de las HTS ha supuesto un avance en di-
versos ámbitos, como, por ejemplo, en el 
diseño de métodos de diagnóstico basa-
dos en PCR aplicando los resultados de 
HTS para diseñar y actualizar técnicas de 
diagnóstico[1]. Nuevas especies de virus se 
descubren continuamente impulsando la 
taxonomía, por ejemplo, recientemente el 
empleo de HTS de RNA total ha permi-
tido descubrir una nueva especie con ho-
mología de secuencias con los ilarvirus, in-
fectando cerezo dulce. Se ha propuesto el 
nombre de prunus virus I (PrVI) para este 
nuevo virus[6]. Otro ejemplo es el análisis 
por HTS de dsRNA en albaricoquero, que 
permitió también la identificación de un 
nuevo virus con una asignación filogené-
tica limítrofe al virus del manchado foliar 
de los cítricos (CLBV), denominándose el 
virus asociado al aclaramiento de las venas 
del albaricoquero (AVCaV)[4]. Esta especie 
está localizada entre los citrivirus y vitivi-
rus lo que condujo a una propuesta para un 
nuevo género en Betaflexiviridae. También 
la recuperación de nuevas secuencias de vi-
rus relacionadas con la familia Luteoviridae,  
como el luteovirus asociado a cerezas, el 
virus asociado a picaduras de tallo de nec-
tarina y un nuevo luteovirus que infecta 
almendro[2]. 

El análisis por HTS del RNA total de 
muestras de olivo con amarilleamiento 
en hojas y deformaciones en madera ha 
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permitido el avance en el conocimiento 
de un virus para el que solo se disponía de 
secuencias parciales, el closterovirus olive 
leaf-yellowing associated virus (OLYaV), 
cuyo análisis filogenético lo ha situado 
junto a otros dos closterovirus que codi-
fican una proteína similar a la taumatina 
y que no están asignados actualmente a 
ningún género, por lo que constituyen con 
mucha probabilidad un nuevo género en la 
familia Closteroviridae[9].

Así pues, el empleo de HTS no solo ha 
permitido la identificación de nuevos vi-
rus, sino que también está haciendo avan-
zar la taxonomía, revelando, en los últimos 
años, la presencia de un gran número de 
nuevas especies de virus, cuyo significado 
biológico se desconoce. Para algunos de 
estos virus, se pueden inferir una serie de 
rasgos biológicos basados en la homología 
que comparten con especies ya caracteriza-
das. Sin embargo, para muchos, aún es dis-
cutible si representan virus infecciosos de 
plantas que tienen importancia económi-
ca. La identificación de una nueva especie 
de virus vegetal podría afectar al comercio 
de material vegetal entre los países y, por 
lo tanto, los datos biológicos deben pro-
porcionarse poco después de la identifica-
ción inicial del patógeno, a fin de evaluar 
mejor su importancia. 

A pesar de los avances en el campo de la 
tecnología HTS no hay umbrales estable-
cidos del número de lecturas necesarias 
para identificar la presencia de una es-
pecie de virus en una muestra, así como 
identificar posibles contaminaciones entre 
muestras analizadas simultáneamente. La 
detección de un bajo número de lecturas 
de un genoma viral podría indicar la pre-
sencia de un virus en un título bajo o la 
contaminación de la muestra durante la 
manipulación. Por lo tanto, la aplicación 
adicional de técnicas moleculares/seroló-
gicas específicas de la especie sigue siendo 
necesaria para confirmar tales hallazgos. 
Otro inconveniente de las tecnologías 

HTS es el impacto que puede tener la na-
turaleza de la muestra de partida, si se tra-
ta de siRNA, dsRNA o RNA total, en el 
tipo de patógenos virales detectados. Esta 
dependencia de muestra puede ser impor-
tante para el diagnóstico de virus de DNA 
que pueden no estar presentes en genote-
cas basadas en dsRNA y, del mismo modo, 
en el caso del enriquecimiento utilizando 
la cola poli(A), donde no se detectarán los 
virus que carecen de ella. Por otro lado, el 
enfoque VANA detecta con éxito tanto 
virus de RNA como de DNA, pero no es 
capaz de detectar agentes que no están en-
capsulados, como viroides y endornavirus. 
Dados los beneficios y limitaciones de cada 
enfoque, se debe considerar seriamente la 
selección de la muestra que se va a secuen-
ciar. 

La mayoría de los virus que infectan árbo-
les tienen genomas de RNA, tienen una 
etapa de dsRNA durante su replicación, 
pueden tener una cola poli(A) y encapsi-
darse para la transmisión y el movimiento. 
Sin embargo, el reciente aumento en la 
identificación de virus de DNA que infec-
tan árboles, virus que carecen de cola po-
li(A) (por ejemplo, luteovirus) y la impor-
tancia de las enfermedades relacionadas 
con viroides, posiblemente hacen que los 
siRNA o RNA total sean las muestras de 
elección para una identificación exhausti-
va de los virus presentes en una muestra. 
Otro inconveniente importante de HTS 
es el hecho de que, contrariamente a los 
métodos de detección clásicos, el análisis 
de datos de HTS requiere el uso de herra-
mientas bioinformáticas sofisticadas por 
parte de personal científico especializado. 
Dependiendo de la muestra analizada, se 
pueden encontrar diferentes obstáculos 
durante el análisis bioinformático. 

La aplicación de HTS conducirá a la iden-
tificación de la mayoría de los virus y vi-
roides presentes en cada especie huésped, 
actualizando sus datos de viroma. Esta ex-
tensa base de datos de diferentes aislamien-
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tos de los virus que infectan árboles, será 
capaz de optimizar los ensayos de detec-
ción existentes abordando una de las prin-
cipales deficiencias para las metodologías 
tradicionales, que es la alta variabilidad de 
secuencia presente en virus que infectan 
árboles frutales. La optimización de los ce-
badores existentes basados en secuencias 
de diferentes aislados, y las variantes de es-
tos aislados presentes en una muestra, mi-
nimizarán los resultados falsos negativos, 
lo que permitirá ensayos de diagnóstico 
más precisos. Además, la evaluación de los 
nuevos virus identificados proporcionará 
una lista completa de patógenos que repre-
sentan amenazas potenciales, y permitirán 
la actualización de las listas de cuarentena.

Las técnicas HTS han demostrado ser una 
herramienta valiosa en la identificación de 
mezclas de genotipos dentro de una sola 
planta. Con la ayuda de esta tecnología, 
se facilitará el estudio de las interacciones 
entre diferentes virus o genotipos de virus, 
desvelando mecanismos de patogénesis y 
desarrollo de enfermedades. Es importan-
te destacar que el método podría usarse 
para el estudio de interacciones planta- 
virus-vector a través de análisis trans-
criptómicos o estudios de mecanismos de 
resistencia, como el silenciamiento del 
RNA, actuando contra virus en diferentes 
especies de árboles frutales, que al final, 
podrían conducir al desarrollo de nuevas 
herramientas de control.

Detección de virus de plantas mediante HTS
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En ambientes naturales las plantas se en-
cuentran constantemente expuestas a la 
interacción con potenciales patógenos. 
Los mecanismos de defensa de las plantas 
frente a patógenos se basan en una com-
binación de mecanismos constitutivos, 
que previenen la infección del patógeno, e 
inducidos en el momento de la infección. 
Desde un punto de vista energético, la res-
puesta inducida tiene un menor coste para 
la planta, pero requiere una regulación es-
tricta de su activación. De forma genérica, 
podemos establecer que los estudios trans-
criptómicos se centran fundamentalmente 
en la identificación de redes moleculares 
implicadas en la respuesta inducida. Las 
interacciones planta-patógeno pueden di-
vidirse en dos grandes grupos: las interac-
ciones compatibles, que son aquellas en las 
cuales los patógenos son capaces de modi-
ficar el sistema inmune de la planta dando 
lugar a un proceso infeccioso; y las interac-
ciones incompatibles, aquellas en las que 
la planta es capaz de prevenir la invasión 
del patógeno induciendo mecanismos de 
defensa. En cualquiera de los dos casos, el 
reconocimiento de un potencial patógeno, 
desencadena la activación de una compleja 
y sofisticada red de mecanismos de defensa 
que conllevan una extensa reorganización 
del transcriptoma que precede a los cam-
bios que tienen lugar en el metaboloma. 
De forma clásica se define el transcriptoma 
como el conjunto de todas las moléculas 
de ARN mensajero (ARNm) presentes 
en una determinada célula o conjunto de 
células en un momento concreto. Esta de-
finición se ha ido ampliando a medida que 
avanzaban las técnicas de análisis, permi-
tiendo también el análisis de otros tipos 

de ARN, como son ARN de transferencia 
(ARNt), ribosómico (ARNr) o elementos 
reguladores (microARN). La alta com-
plejidad de las modificaciones que tienen 
lugar en el transcriptoma ha hecho que se 
hayan desarrollado una serie de técnicas 
específicas para su estudio.

Métodos de estudio en  
transcriptómica

La transcriptómica es una tecnología que 
permite estudiar la regulación de ele-
mentos funcionales del genoma de un 
determinado tejido u organismo. En las 
últimas décadas los avances tecnológicos 
han supuesto una auténtica revolución en 
los estudios de regulación genética. Estas 
técnicas se pueden dividir en dos grandes 
grupos: aquellas basadas en la hibridación 
de secuencias y las basadas en la amplifica-
ción (véase figura 1). Como ejemplo para-
digmático del primer conjunto de técnicas 
nos encontramos con las micromatrices. 
Estas fueron las primeras plataformas en 
permitir un estudio extensivo del trans-
criptoma. Las micromatrices permiten un 
análisis extenso del transcriptoma de una 
forma sistemática y sencilla. Este tipo de 
plataformas se basa en la inmovilización de 
pequeñas secuencias de ADNc (probe) en 
una matriz sólida, las cuales serán usadas 
como base para la hibridación del ARNm 
de la muestra (target). La obtención de se-
cuencias únicas correspondientes a cada 
uno de los genes de una determinada  
especie que puedan ser inmovilizadas en 
las matrices es uno de los pasos fundamen-
tales en el diseño de micromatrices. Esta 
técnica permite el desarrollo de ensayos  
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“a la carta” mediante el desarrollo perso-
nalizado de micromatrices de una manera 
relativamente barata, lo que permite rea-
lizar estudios parciales de transcriptómica 
frente a grupos de genes diana, o bien la 
identificación de variantes de splicing. El 
principal inconveniente de este modelo 
es que la obtención de estas secuencias 
requiere un conocimiento extenso del ge-
noma de la especie que se quiera estudiar, 
lo que hace que los estudios de transcriptó-
mica empleando esta tecnología se hayan 
centrado fundamentalmente en especies 
modelo. Por otra parte, el grado de cober-
tura del genoma que se consigue con esta 
técnica se ha visto ampliamente superado 

por las técnicas basadas 
en la amplificación, 
por lo que en la actua-
lidad son técnicas en 
desuso.

La alternativa a esta 
tecnología se centra  
en las técnicas basadas 
en la amplificación. 

De forma genérica podemos establecer 
dos protocolos basados en la amplificación 
del transcriptoma: Perfil de la expresión 
génica (DGE; Digital Gene Expression) o 
la secuenciación de ARN (RNA-seq). El 
primero de estos protocolos, que inclu-
ye técnicas como SAGE, SuperSAGE 
o CAGE, se basan en la generación de 
pequeñas pruebas de ADNc a partir del 
ARNm de la muestra que, posteriormente, 
son secuenciadas. Pese a suponer una me-
jora frente a la utilización de micromatri-
ces, estas técnicas presentan la limitación 
de que no permiten el estudio de la tota-
lidad del ARN de una muestra y las dis-
tintas isoformas son indistinguibles. La 
técnica de RNA-seq permite soslayar estas 
limitaciones basándose en procesos de se-
cuenciación de última generación (High- 
throughput sequencing). 

Todas estas tecnologías presentan, no 
obstante, una limitación a la hora de la 
identificación de los genes implicados 
en los cambios que tienen lugar en el 
transcriptoma. Por una parte, la necesa-

ria transformación del ARN a 
ADNc hace que se pueda perder 
información en el proceso de-
bido a eficiencia diferencial en 
la conversión entre las distintas 
moléculas de ARN. Por otra 
parte, las técnicas de secuen-
ciación de última generación 
únicamente permiten obtener 
secuencias de pequeño tamaño  
(~150 pares de bases, en pro-
medio) por lo que se requieren 
complejos análisis bioinformáti-
cos para poder asignar esos frag-
mentos a un determinado gen. 
En los últimos años se han desa-
rrollado tecnologías de secuen-
ciación que permiten obtener 
de manera efectiva secuencias 
largas que facilitan este análisis: 

secuenciación en tiempo real (PacBio®) 
y la secuenciación de nanoporo (ONT). 
Esta última, además, permite la secuencia-
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Esquema de funcionamiento de las técnicas basa-
das en hibridación (micromatrices) y en amplifica-
ción de secuencica (RNA-seq) [Figura elaborada 
por los autores].
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ción directa de las moléculas de ARN. Es-
tas tecnologías se están empezando a em-
plear en los estudios transcriptómicos en 
microbiología y es previsible que su uso se 
extienda a otros organismos en los próxi-
mos años.

Análisis bioinformático

El análisis bioinformático de los datos de 
expresión obtenidos es un proceso crucial 
en los estudios transcriptómicos. En el 
caso del análisis de micromatrices, el pro-
ceso se inicia con el escaneo de la placa 
a fin de identificar las distintas regiones 
de la matriz donde se han producido las 
hibridaciones. Cada uno de estos puntos 
corresponderá a un marcador de secuen-
cia expresada (EST; expressed sequence tag) 
permitiendo, por lo tanto, semicuantificar 
la cantidad de transcripto presente en una 
muestra en función de la intensidad de la 
señal en cada uno de estos puntos. La uti-
lización de software especializado permite 
automatizar este proceso.

El proceso de análisis en experimentos de 
RNA-seq es más complejo. Debido al in-
gente volumen de datos que se obtiene, es 
necesario llevar a cabo un primer filtrado 
eliminando aquellas secuencias incomple-
tas o con lecturas erróneas. Una vez obte-
nidas las secuencias definitivas, estas deben 
de alinearse a un genoma de referencia. 
Debe existir un alto grado de homología 
de secuencia para que un fragmento pueda 
ser inequívocamente asignado a un deter-
minado gen. En este sentido es importante 
tener en cuenta la presencia de intrones 
en el proceso de alineamiento de secuen-
cias de ARNm de eucariotas. En el caso de 
que no exista un genoma de referencia, en 
algunos casos es posible llevar a cabo un 
alineamiento de novo de las secuencias a 
fin de obtener las secuencias completas de 
transcriptos. El tamaño de las lecturas es 
un parámetro crucial en este caso, ya que, 
cuanto mayor sea el de estas, más senci-
llo será obtener fragmentos solapantes que 
permitan determinar la secuencia comple-

ta del transcripto. Un análisis de novo tie-
ne unos requerimientos informáticos muy 
superiores a un proceso de alineamiento a 
un genoma de referencia.

Una vez establecidos los niveles de expre-
sión de los distintos genes en las muestras es 
necesario llevar a cabo un análisis estadís-
tico que permita identificar el conjunto de 
genes que se encuentran sobreexpresados o 
reprimidos entre las distintas condiciones 
de estudio. Existen distintos análisis esta-
dísticos aplicables en un experimento de 
transcriptómica que abarcan desde un aná-
lisis de varianza para establecer diferencias 
entre distintos tratamientos, hasta análisis 
jerárquicos que permitan el agrupamiento 
de genes basándose en su expresión en las 
distintas condiciones analizadas.

Respuesta transcriptómica en la 
interacción planta-patógeno

Las plantas reconocen la presencia de un 
patógeno fundamentalmente por dos vías. 
Por una parte, existen receptores de la 
superficie de las células vegetales que son 
capaces de reconocer patrones molecula-
res conservados en la superficie celular de 
los patógenos (MAMPs; microbe-associated 
molecular patterns) dando lugar a la deno-
minada inmunidad desencadenada por 
patrón (PTI; pattern triggered immunity). 
Esta interacción activa una cascada de re-
acciones intracelulares mediante la movi-
lización de mensajeros secundarios (Ca2+, 
especies reactivas de oxígeno, etc.), lo cual 
produce la activación de la expresión de 
un número importante de genes y rutas 
metabólicas. Estudios transcriptómicos en 
distintas especies de plantas han revelado 
una red básica común en la respuesta PTI. 
La identificación en la superficie celular 
MAMP produce la activación de la expre-
sión de dos familias de quinasas (MAPKs; 
mitogen-activated protein kinases. CDPKs; 
calcium-dependent protein kinases) que pre-
sentan un papel central en la reprograma-
ción del transcriptoma. Esta reprograma-
ción puede establecerse en dos fases: en 
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una fase temprana se produce la activación 
de genes de defensa, mediada fundamen-
talmente por las fitohormonas ácido sali-
cílico (SA) y ácido jasmónico (JA); y una 
fase posterior, donde se produce una signi-
ficativa supresión de genes implicados en 
la acumulación de nitrógeno, fotosíntesis, 
transporte de auxinas y biosíntesis de gibe-
relinas, indicando que la movilización de 
nutrientes para la metabolización de com-
puestos defensivos se hace a expensas del 
crecimiento[3].

La segunda vía de respuesta se basa en el re-
conocimiento de efectores presentes en la 
superficie celular de los patógenos a través 
de proteínas de la superficie celular vegetal 
(denominadas proteínas R o proteínas de 
resistencia). Esta interacción, altamente 
específica, produce la denominada res-
puesta desencadenada por efectores (ETI;  
effector triggered immunity), que activa 
una serie de factores de transcripción en 
el núcleo celular. Mediante un estudio de 
RNA-seq en tomate, Pombo et al.[5] identi-
ficaron una serie de genes específicamente 
implicados en la respuesta ETI. Estudios 
funcionales de estos genes muestran que 
este conjunto se encuentra enriquecido en 
genes implicados en procesos de apopto-
sis, homeostasis iónica y respuesta a ROS, 
confirmando que la respuesta ETI está 
íntimamente asociada a una respuesta de 
hipersensibilidad, cuya finalidad es locali-
zar el daño producido por el patógeno pro-
duciendo la muerte programada del tejido 
que rodea al lugar de la infección. 

No obstante, existe cierta controversia 
acerca de la independencia de estas dos 
respuestas. Desde un punto de vista trans-
criptómico, las respuestas PTI y ETI presen-
tan un alto grado de solapamiento, hasta el 
punto de que algunos autores no consideran 
estas como dos respuestas independientes, 
sino que las integran ambas, siendo el PTI 
una respuesta atenuada de ETI[7].

Las fitohormonas actúan como nexo de 
confluencia de las respuestas ETI y PTI. 

Tres fitohormonas regulan esta respues-
ta: ácido jasmónico (JA), ácido salicílico 
(SA) y etileno (ET). El sistema JA/ET 
actúa de forma sinérgica en la respuesta 
frente a patógenos, mientras el sistema JA/
SA puede actuar de forma sinérgica o an-
tagónica en función del tipo de respuesta. 

Zhang et al.[10] realizaron un metaanálisis 
con un total de 13 estudios de RNA-seq 
realizados en Arabidopsis thaliana, identifi-
cando 363 genes que son coinducidos por 
estas fitohormonas y, además, activados 
por la infección de patógenos tanto ne-
crotrofos como biotrofos. Hillmer et al.[2] 

encuentran que la activación de alrededor 
de 5000 genes en respuesta a MAMP es 
dependiente de rutas de señalización me-
diadas por fitohormonas. Esta dependencia 
no parece ser tan acusada en el caso de la 
respuesta a efectores. Mine et al.[4] encuen-
tran un alto grado de solapamiento en los 
genes regulados en respuesta al efector 
AvrRpt2 de Pseudomonas syringae entre 
el genotipo wt y distintos mutantes en las 
rutas de síntesis de fitohormonas. Por lo 
tanto, las rutas de señalización indepen-
dientes de las fitohormonas parecen tener 
un mayor peso en la respuesta ETI frente a 
la respuesta PTI.

Se considera que la ruta de señalización 
mediada por SA podría ser crucial en la 
activación de los mecanismos de defensa 
frente a patógenos biotrofos o hemibiotro-
fos, mientras la ruta de señalización me-
diada por JA tendría un mayor peso en la 
defensa frente a patógenos necrotofos. En 
cualquiera de los dos casos, la activación 
de estas rutas de regulación debe ser rápida 
para limitar el daño ocasionado por una in-
fección de forma efectiva. Esta activación 
tiene lugar en las primeras horas desde el 
reconocimiento del patógeno y distin-
tos estudios transcriptómicos demuestran 
que un retardo en la activación de estos 
genes permite distinguir entre genotipos 
resistentes y susceptibles a distintas enfer-
medades[9,8]. La activación de las rutas de 
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señalización mediadas por fitohormonas 
da lugar a una profunda reorganización del 
transcriptoma para combatir la infección. 
La complejidad de esta reorganización 
hace que sea necesario establecer un sis-
tema de agrupación de los genes activados 
y reprimidos. Este sistema se conoce como 
análisis de ontología genética. El funda-
mento de este análisis se centra en la ge-
neración de categorías funcionales de los 
genes basándose en conocimientos previos 
y homologías de secuencias. La asignación 
de un determinado transcripto a una ca-
tegoría funcional permite realizar análisis 
estadísticos de enriquecimiento de deter-
minadas rutas celulares. El patrón general 
de la respuesta de la planta frente a la in-
fección por un patógeno supone la activa-
ción de proteínas de defensa (PR proteins; 
pathogen-related proteins), activación de ru-
tas de síntesis de metabolitos secundarios 
que actúan como compuestos defensivos 
(compuestos fenólicos, glucosinolatos, al-
caloides, etc.) y activación de las rutas de 
síntesis de fortificación de la pared celular. 
La respuesta a diferentes patógenos es, no 
obstante, altamente específica. Se estima 
que alrededor de un 58 % de los genes que 
se activan tras una infección son caracte-
rísticos de cada tipo de patógeno.

El aumento en la producción de compues-
tos defensivos presenta unos requerimien-
tos energéticos, lo que produce cambios 
en los flujos de carbono en el interior de 
la célula. De esta manera, en la respuesta 
defensiva, se produce una concomitante 
reducción de rutas implicadas en el creci-
miento, fotosíntesis, reproducción y divi-
sión celular[8].

Metaanálisis

El desarrollo de las técnicas de análisis 
transcriptómico ha permitido que en las 
últimas décadas se hayan multiplicado los 
estudios de expresión génica en multitud 
de especies vegetales. Gran parte de esa 
información se ha hecho pública y accesible 
de manera gratuita a través de grandes 

repositorios (p. ej. GEO; Gen Expresión 
Omnibus, PlaD). Toda esta información 
puede ser posteriormente empleada para 
llevar a cabo metaanálisis que permitan 
obtener patrones de respuesta generales en 
la respuesta de la planta a una infección. 
Se define un metaanálisis como un método 
de combinación tanto cualitativa como 
cuantitativa de datos procedentes de 
distintos estudios con el fin de obtener una 
conclusión general con un mayor poder 
estadístico.

El principal reto de un metaanálisis se cen-
tra en la homogeneización  de los resulta-
dos obtenidos en estudios independientes 
con distintas muestras biológicas, distintas 
metodologías experimentales y distintas 
plataformas de análisis transcriptómico. 
Las estrategias empleadas para solucionar 
este inconveniente se basan en la descom-
posición de factores en el análisis estadísti-
co. Esta descomposición puede tener lugar 
a nivel de genotipos, comparando cada uno 
de ellos con su control de manera indivi-
dual, de tal manera que se pueda establecer 
finalmente un patrón general de respuesta, 
o bien a nivel de rutas metabólicas y de 
señalización, agrupando los transcriptos 
previamente identificados de acuerdo con 
su funcionalidad y, finalmente, llevando a 
cabo un estudio de similitud en el patrón 
de respuesta entre los distintos estudios.

Esta estrategia ha permitido establecer pa-
trones de respuesta generales de las plan-
tas frente a infecciones de virus y hongos.  
Rodrigo et al.[6] encuentran que la respuesta 
defensiva de las plantas es muy similar frente 
a virus que se encuentran relacionados filo-
genéticamente. Caldo et al.[1] identificaron 
un grupo de genes que constituyen la defen-
sa basal de la cebada frente a la infección 
por mildiu (Blumeria graminis f. sp. hordei). 
La combinación de los resultados obtenidos 
en distintos experimentos les permitió, ade-
más, establecer que este grupo de genes son 
la diana de efectores fúngicos que actúan 
reduciendo las defensas de la planta.
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Conclusiones

Todos los cultivos son susceptibles a infec-
ciones producidas por hongos, bacterias o 
virus. Estos patógenos afectan seriamente 
tanto a la productividad como a la cali-
dad, lo que provoca pérdidas económicas 
sustanciales cada año en todo el mundo. 
Por esta razón, durante las últimas décadas 
se ha prestado un gran énfasis a la inves-
tigación sobre las respuestas de la planta 
huésped y los mecanismos subyacentes a 
la resistencia. Sin embargo, las interaccio-
nes planta-patógeno son muy complejas, 
ya que se producen múltiples factores en 
los patógenos y eventos de señalización en 
las plantas, que finalmente definen la sus-
ceptibilidad o resistencia de la planta ex-
puesta al patógeno. Los avances recientes 
en los enfoques transcriptómicos permiten 
la captura a escala genómica de procesos 
biológicos complejos a nivel molecular en 
las enfermedades de las plantas. Esto abre 

nuevas posibilidades para comprender la 
complejidad molecular de los sistemas 
planta-patógeno y así obtener una mejor 
comprensión de los mecanismos molecula-
res implicados en las respuestas de defensa 
de las plantas basales y específicas contra 
una infección en particular. El progreso 
de la genómica y la transcriptómica junto 
con la reciente disponibilidad de datos de 
secuencia de alto rendimiento generados 
a partir de diversas especies ha mejorado 
mucho la comprensión de estos sistemas, 
pero la integración de información a escala 
“ómica” para abordar cuestiones genéticas 
y fisiológicas complejas sigue siendo un de-
safío. Por último, una comprensión a nivel 
molecular de las respuestas al estrés biótico 
puede identificar nuevos objetivos prome-
tedores para el desarrollo de cultivares con 
mejor resistencia a las enfermedades.
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Introducción

Con este artículo he pretendido dar una vi-
sión general y actualizada de la proteómica 
y su aplicación al estudio de la interacción 
planta-patógeno en sus múltiples versio-
nes: virus, bacterias, hongos, oomicetos, 
nematodos y plantas parásitas. Está escrito 
de forma muy personal, y más académica 
que científica, obviando detalles técnicos 
que he discutido en detalle en un número 
de revisiones publicadas de forma periódi-
ca desde el 2005 y a las que haré referencia 
a lo largo del capítulo. Es el resultado de 
una línea de trabajo que sobre proteómi-
ca vegetal empecé en el 2004, aplicándola 
a diferentes proyectos de investigación, 
algunos de ellos centrados en diferentes 
hongos fitopatógenos y patosistemas, tanto 
en cultivos como especies forestales.

Desde mi doctorado (1986) he estado li-
gado a las proteínas como moléculas de 
estudio, con acercamientos ocasionales 
al DNA y RNA. Quizás sea de los pocos 
bioquímicos que no ha “corrido” una PCR, 
con lo cual dudo que pueda considerarme 
como tal. Viví los coletazos del periodo es-
trella para las proteínas y asistí al resurgi-
miento de la Biología Molecular, a la era 
de la secuenciación de genes y genomas y 
del estudio de la regulación de la expresión 
génica. Dichos objetivos se convirtieron 
en una prioridad y una moda casi obliga-
da, olvidándonos de las últimas etapas del 
Dogma Central. Hasta era posible trabajar 

con enzimas sin hacer ensayos enzimáti-
cos, lo cual es una total paradoja. En los 
años 90 y a principios del nuevo milenio, 
las aproximaciones holísticas solo eran 
posibles con los ácidos nucleicos. Bendita 
simplicidad de moléculas y bendita PCR, 
que hacía posible obtener gran cantidad de 
información con cantidades mínimas de 
muestra. La identificación de genes cons-
tituyó la panacea para los investigadores y 
mejoradores, olvidando a veces lo alejados 
que pueden estar del fenotipo los factores 
epigenéticos, y que son los productos géni-
cos, las proteínas, los metabolitos resultan-
tes de reacciones catalizadas por enzimas 
y sus interacciones, los que determinan 
el mismo. Este preámbulo sesgado y ob-
viando la funcionalidad de determinados 
transcritos (va más allá de ser meros por-
tadores o traductores de la información 
genética) nos lleva a principios de los años 
90 del siglo pasado, cuando se desarrolla-
ron las técnicas de ionización suaves para 
el análisis holístico de proteínas usando la 
espectrometría de masas (MS), elevando 
su investigación al nivel del DNA y RNA. 
Hoy en día es posible la identificación y 
cuantificación de cientos y miles de proteí-
nas en un extracto y, a partir de él, inter-
pretar la biología en términos moleculares. 
Es la oportunidad que esperaban quienes, 
como yo, habían estado purificando y ca-
racterizando proteínas, haciendo ensayos 
enzimáticos y empleando varios años en la 
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investigación con una sola enzima. Ense-
guida entendí la importancia de la espec-
trometría de masas para la investigación 
con proteínas, y en el año 2003 me puse 
manos a la obra y abracé lo que constituía 
una nueva revolución en la investigación 
molecular. Desde entonces, he revisado el 
campo periódicamente, siendo autor de 
unas 25 revisiones, lo que se ha convertido 
ya casi en un vicio, al principio por propia 
iniciativa y, últimamente, por invitación 
y por no saber decir que no. Flaco favor 
le puedo estar haciendo a la disciplina. 
De las primeras que escribí, algunas es-
taban enfocadas al estudio de la interac-
ción planta-patógeno[1,2]. La última ha 
sido recientemente publicada en la revista  
Expert Review of Proteomics[3]. Mientras las 
primeras estaban más en la línea de lo ex-
presado por Bárbara Marte, editora senior 
de Nature, en su presentación del “Nature  
Insight in Proteomics” del 2003 (6928  
Nature Issue)*, la última presenta una vi-
sión más crítica y realista, que tiene en 
cuenta el potencial y limitaciones de la 
técnica. Tras 25 años de historia, podemos 

afirmar que la proteómica por sí sola es 
descriptiva, lo que tiene un gran valor, y, 
en gran medida, especulativa, ya que los 
datos de proteómica hay que validarlos 
funcionalmente e integrarlos con los ob-
tenidos por otras aproximaciones clásicas 
y holísticas, en la dirección de la Biología 
de Sistemas.

El presente artículo está basado en el an-
teriormente citado (Jorrin-Novo, 2021)[3], 
utilizando un lenguaje más divulgativo y 
centrado en los estudios de la interacción 
planta-patógeno. He obviado aspectos de 
importancia como el de las definiciones e 
historia, para entender cómo surgió la pro-

teómica, su evolución y contribución al 
conocimiento biológico, en general, y su 
traslación al campo de la agricultura, ali-
mentación y medioambiente y salud.

La proteómica como disciplina 
científica o aproximación metodo-
lógica

La proteómica puede definirse como disci-
plina científica o aproximación metodoló-
gica cuyo objeto de estudio es el proteoma, 
entendido como el conjunto de todas y 
cada una de las especies proteicas o proteo-
formas presentes en una unidad biológica, 
en un momento y ambiente determinados. 
Aunque entendida como aquella ligada a 
la espectrometría de masas, en un sentido 
amplio, incluye también técnicas estructu-
rales (rayos X, NMR, microscopía), inmu-
noquímicas, secuenciación de EDMAN, 
doble híbrido y otras de genómica funcio-
nal. Es, en general, una técnica in vitro que 
está siendo integrada con otras de biología 
celular para llevar a cabo análisis in vivo o 
in situ (Mass Spectrometry Imaging)*. 

El objetivo de la proteómica es caracteri-
zar, desde un punto de vista fisicoquímico 
y biológico, el mayor número de proteí-
nas posibles en un único experimento. 
El análisis proteómico general incluye la 
identificación de proteínas y su secuencia 
(proteómica descriptiva, incluyendo pro-
teómica subcelular), su cuantificación en 
diferentes muestras (proteómica compa-
rativa), la identificación de las modifica-
ciones postraduccionales, y la búsqueda de 
interacciones con otras proteínas y biomo-
léculas (interactómica). 

Desde un punto de vista biológico, pre-
tendemos contestar a los interrogantes 
de cómo, dónde, cuándo y para qué un 
organismo produce las decenas de miles 
de especies proteicas registradas en el ge-
noma, qué determina su función y cómo 
interaccionan entre sí, construyen el edi-
ficio celular, determinan el crecimiento y 
desarrollo y la interacción con el entorno. 
Como herramienta de genómica funcio-

centrado en estudios 
con especies forestales 
y en el efecto y la 
respuesta a factores 
asociados al síndrome 
de la seca; en concreto, 
sequía y Phytophthora 
cinnamomi.
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*Admito las críticas 
de los puristas del 
lenguaje y comparto 
sus puntos de vista, 
pero me he permitido la 
licencia de mantener en 
inglés, y para un mejor 
entendimiento, algunos 
términos cientí co
técnicos.

“We are just beginning to appreciate the power 
and limitations of the genomics revolution, 
yet hard on its heels proteomics promises and 
even more radical transformation of biological 
research”. (Bárbara Marte, Nature)

https://www.nature.com/articles/422191a
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nal, nos ayuda a entender los procesos bio-
lógicos en el lenguaje de proteínas, cómo 
los productos génicos, la transcripción y 
traducción, determinan el fenotipo. Ade-
más, al amparo de la proteómica ha surgi-
do la proteogenómica, dirigida a corregir 
secuencias mal anotadas, identificar nue-
vos genes y productos génicos resultado 
del alternative splicing, pauta de lectura y 
modificaciones postraduccionales (PTM). 

Las expectativas y posibilidades de la pro-
teómica van mucho más allá de las reali-
dades, teniendo en cuenta que son las mo-
léculas más complejas debido a su tamaño, 
propiedades fisicoquímicas y abundancia. 
Por ello, en el mejor de los casos y en un 
experimento único, solo es posible visua-
lizar menos del 20 % del proteoma total.

Proteómica: técnicas y protocolos

La proteómica incluye una gran diversi-
dad de plataformas, técnicas y protocolos, 
tanto húmedos como in silico. Las basadas 
en espectrometría de masas incluyen dos 
grandes estrategias: top-down y bottom-up; 
la primera analiza proteínas enteras (muy 
útil en estudios de PTM) y la segunda los 
péptidos obtenidos tras la digestión con 
tripsina (los aminoácidos se manejan más 
fácilmente que las proteínas). Cada una 
de ellas incluye etapas de separación ba-
sadas en gel (habitualmente técnicas bidi-
mensionales, isoelectroenfoque, IEF, como 
primera dimensión; y electroforesis desna-
turalizante, SDS-PAGE, como segunda) 
o cromatografía líquida, técnicas de mar-
caje isotópico o isobárico (p. ej. ICAT, 
iTRAQ, TMT) para la cuantificación o 
libres de marcaje (p. ej. shotgun), holística 
o dirigida a proteínas o grupos de proteínas 
específicas basadas en péptidos proteotí-
picos (SRM, PRM, MRM). Los detalles y 
características de cada una de las técnicas 
se presentan en dos recientes monografías 
y una revisión[4-6].

Los experimentos de proteómica pueden 
ser más o menos complejos, dependiendo 

del número de etapas del flujo de trabajo 
y la estrategia, y hay que optimizarla para 
cada sistema experimental y objetivos. En 
el caso más general, la secuencia en el ex-
perimento incluye: diseño experimental, 
muestreo, extracción de proteínas, separa-
ción, eliminación de las mayoritarias, di-
gestión –normalmente con tripsina–, aná-
lisis MS, identificación y cuantificación, 
clasificación estructural y funcional, todo 
ello acompañado de diferentes programas 
bioinformáticos y estadísticos. 

Es realmente sorprendente comprobar 
cómo en el escenario proteómico han apa-
recido continuos avances y desarrollos en 
protocolos, equipos y algoritmos, pasando 
en unos 25 años por cuatro generaciones 
metodológicas: la primera y clásica, basada 
en gel acoplada a MALDI-TOF; la segunda, 
en marcaje; la tercera, shotgun: y la cuarta, 
dirigida. En proteómica vegetal, y hasta el 
2015, la basada en gel fue la plataforma más 
utilizada, siendo esta desplazada en la ac-
tualidad por la estrategia shotgun. En cual-
quier caso, las diferentes estrategias, técni-
cas y protocolos tienen sus características 
y limitaciones, nos permiten observar una 
fracción diferente del proteoma, siendo, por 
tanto, complementarias. El último avance 
en el campo de la proteómica es el deno-
minado data-independent acquisition (DIA) 
mass-spectrometry-based proteomics. El análi-
sis de masas en tándem mediante DIA, en 
contraposición al data dependent adquisition 
(DDA) –en el que se seleccionan los pépti-
dos más abundantes para su fragmentación–, 
implica la adquisición de los espectros MSn 
de todos los iones precursores detectados en 
una ventana restringida, desplazándose a lo 
largo del rango total de masas.

Los avances en técnicas, tanto húmedas 
como secas, para la secuenciación de geno-
mas, anotación de genes, fraccionamiento 
celular y purificación de proteínas, y los 
desarrollos de nuevos equipos de masas 
(con el analizador híbrido Orbitrap revo-
lucionando el campo) y algoritmos asocia-
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dos, han permitido una mayor cobertura 
del proteoma y una mayor confianza en 
la identificación y cuantificación de pro-
teínas, de forma que hemos pasado, en un 
experimento típico, de una escala de cien-
tos a miles de proteoformas visualizadas. 
Además, un número cada vez más creciente 
de PTM e interacciones están siendo ca-
racterizadas. A modo de ejemplo, los pro-
ductos del 90 % de los genes en humanos y  
Arabidopsis han sido detectados a nivel de 
proteínas. Sin embargo, hay que admitir 
que, con la excepción de Arabidopsis, el po-
tencial de la proteómica está muy lejos de 
ser totalmente explotado en la investiga-
ción con especies vegetales.

En esta sección metodológica cabe men-
cionar las técnicas de microdisección por 
láser, que nos permite analizar in vitro o in 
vivo el perfilado proteico específico de te-
jidos o células. El análisis proteómico de 
órganos puede conllevar artefactos de di-
lución si la respuesta es localizada. 

En resumen, disponemos de la tecnología 
y, con ella, de las piezas que nos permiti-
rá construir el puzle biológico; puzle en el 
que habrá que integrar y encajar con los 
datos obtenidos por otras aproximaciones 
clásicas y las más recientes -ómicas, en la 
dirección de la biología de sistemas.

La proteómica en la investigación 
de la interacción planta-patógeno

Tras una búsqueda realizada el 21-09-
2021 en PubMed con las palabras clave 
“proteomics” y “plants” (title/abstract), el 
número de referencias encontradas fue de 
2949; si añadimos el término “pathogens”,  
este se redujo a 300, lo que indica que 
los estudios de la interacción planta- 
patógeno es uno en los temas más cen-
trales en investigaciones proteómicas. 
Para una comparación con otras meto-
dologías, si sustituimos proteómica por  
transcriptómica o metabolómica, el núme-
ro de citas fue de, respectivamente, 133 
y 130. La integración de las diferentes 
-ómicas en el estudio de la interacción 
planta-patógeno con el fin de cubrir las 
diferentes etapas del dogma central de la 
biología molecular, queda reflejado en 13 
resultados, siendo claramente esta inte-
gración un reto claro en la investigación 
molecular. De las 300 referencias aludi-
das, 57 fueron revisiones. Algunas de 
ellas han sido escritas por el propio au-
tor[7] y se han reseñado en secciones ante-
riores. Otras son de reciente publicación 
y se incluyen en las siguientes páginas 
con un mínimo comentario: 
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Publicaciones recientes (2015-2021) en las que se revisa el uso de la 
proteómica en estudios de la interacción planta-patógeno

Liu, W. D. et al. (2021). “Emerging roles of posttranslational modifications in plant-
pathogenic fungi and bacteria”. Ann. Rev. Phytopathol. 59: 99-124. 

El estudio de las modificaciones postraduccionales y su significado biológico constituye un reto 
importante de la proteómica. Diferentes estudios muestran cómo algunas PTM, tales como 
la fosforilación, juegan un papel importante en el conocimiento de la interacción y en los 
mecanismos de resistencia.

De Meyer, M. et al. (2020). “Keeping in touch with type-III secretion system effectors: 
Mass spectrometry-based proteomics to study effector-host protein-protein 
interactions”. Int. J. Mol. Sci. 21: 6891.

Es una revisión de estudios de interacción efector-proteína receptora, utilizando estrategias de 
proteómica.

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/33909479/
https://www.mdpi.com/1422-0067/21/18/6891/pdf
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Vincent, D. et al. (2020). “The multiple facets of plant-fungal interactions revealed 
through plant and fungal secretomics”. Front. Plant Sci. 10: 1626.

El secretoma puede definirse como el conjunto de proteoformas del espacio extracelular. Su 
secreción puede llevarse a cabo a través de rutas convencionales y no convencionales (exosomas, 
vesículas extracelulares). Dichas proteínas juegan un papel importante en las interacciones 
planta-microorganismo (hongo, micorrizas). Los autores revisan la literatura reciente en la que 
se describen proteínas y metabolitos secretados, tanto por la planta hospedadora como por el 
patógeno o simbionte, proponiendo mecanismos de secreción y el papel en la interacción planta-
microorganismo. 

Li, T. et al. (2019). “Advances in genomic, transcriptomic, proteomic, and metabolomic 
approaches to study biotic stress in fruit crops”. Crit. Rev. Biotechnol. 39: 680-692.

Los autores revisan la literatura reciente de las respuestas de frutales a estreses bióticos. Discuten 
los datos obtenidos mediante una aproximación múltiple de genómica, transcriptómica, 
proteómica y metabolómica. Hacen especial énfasis en SNPs y factores de transcripción. Discuten 
datos de expresión diferencial de productos (mRNA y proteínas) de genes relevantes. 

Borah, N. Albarouki, E. y Schirawski, J. (2018). “Comparative methods for molecular 
determination of host-specificity factors in plant-pathogenic fungi”. Int. J. Mol. Sci.19: 863.

Los autores discuten las bases moleculares de la especificidad planta-hongo y de nuevas 
especiaciones sobre la base de los datos publicados en los que se usan diferentes aproximaciones 
-ómicas. Presentas las ventajas y limitaciones de las diferentes tecnologías en la identificación de 
factores “huésped-específicos”. 

Ashwin, N. M. R. et al. (2017). “Advances in proteomic technologies and their scope of 
application in understanding plant-pathogen interactions”. J. Plant Biochem. Biotechnol. 
26: 371-386.

Los autores revisan los recientes avances en el campo de la proteómica y su aplicación al estudio 
de diferentes patosistemas. 

Imam, J. et al. (2017). “Microbial interactions in plants: perspectives and applications of 
proteomics”. Curr. Protein Pept. Sci. 18: 956-965.

Revisión general sobre el campo.

Loginov, D. y Sebela, M. (2016). “Proteomics of survival structures of fungal pathogens”. 
New Biotechnol. 33: 655-665.

Revisión de artículos en los que se analiza el perfil proteico de estructuras de supervivencia de 
hongos y su cambio en estadios tempranos del desarrollo. Se proponen proteínas candidatas 
claves en la infección para posibles actuaciones biotecnológicas

Li, H. y Zhang, Z. D. (2016). “Systems understanding of plant-pathogen interactions through 
genome-wide protein-protein interaction networks”. Front. Agric. Sci. Engin. 3: 102-112.

Revisa las técnicas de interactómica y cómo se pueden aplicar a estudios de interacción planta-
patógeno y al conocimiento de la inmunidad innata. 

Song, G. Y. y Walley, J. W. (2016). “Dynamic protein acetylation in plant-pathogen 
interactions”. Front. Plant Sci. 7: 421. 

El campo de las PTM es uno de los menos explorados en estudios de la interacción planta-
patógeno. Los autores revisan el papel de la acetilación de proteínas en esta interacción. Algunos 
ejemplos son la acetilación de histonas y la acetilación de proteínas del huésped, inducida por 
efectores del patógeno.

Proteómica en investigación de la interacción planta-patógeno

https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fpls.2019.01626/full
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/31068014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5877724
https://link.springer.com/article/10.1007/s13562-017-0402-1
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/27875969/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/26777984/
https://cutt.ly/uEAOlzS
https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fpls.2016.00421/full
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Es imposible resumir un área tan extensa 
en un pequeño manuscrito, por lo que haré 
referencia a algunos aspectos que consi-
dero de importancia. Una discusión más 
detallada se recoge en las publicaciones 
previamente referenciadas. Los trabajos 
publicados incluyen análisis del proteoma 
de patógenos (bacterias y hongos funda-
mentalmente, estructuras infectivas, de 
supervivencia, micelios, entre otros) cre-
cidos en medio líquido o sólido, o de sis-
temas de cocultivo o de inoculación de 
plantas o cultivos celulares o tratamiento 
de órganos, o células con elicitores y otros 
componentes del patógeno, inductores de 
resistencia y priming. Todo ello nos da una 
visión parcial del patosistema, y nos per-
mite identificar factores de agresividad, 
virulencia y resistencia. El estudio del pro-
teoma puede llevarse a cabo con órganos, 
tejidos o fracciones subcelulares concretas, 
de aquellas más directamente relaciona-

das con la interacción, por ejemplo, pa-
red celular, apoplasto, membrana, floema, 
xilema, tricomas. Especial énfasis se ha 
prestado al análisis del apoplasto, ya que 
es el primer compartimento donde ocu-
rre la interacción, el sitio donde podemos 
encontrar proteínas de reconocimiento, 
de virulencia y de defensa. En el caso de 
estudios in planta, las proteínas identifica-
das pertenecen, en su mayoría, al hospeda-
dor. Es curioso cómo en algunos trabajos 
no se hace referencia o se distingue lo que 
es el efecto de la infección y la respuesta 
al patógeno, que dependerá del genotipo 
del hospedador (resistente, susceptible) 
y tiempo de análisis (temprano y tardío). 
Algunos sistemas, como las raíces, presen-
tan dificultad y son más recalcitrantes que 
otros órganos, como, por ejemplo, las ho-
jas, al análisis proteómico.

La correcta aplicación de la proteómica u 
otra aproximación metodológica depende  

de Sain, M. y Rep, M. (2015). “The role of pathogen-secreted proteins in fungal vascular 
wilt diseases”. Int. J. Mol. Sci. 16: 23970-23993.

Revisión de proteínas secretadas por hongos vasculares y su papel en la patogenicidad e 
inmunidad.

Feussner, I. y Polle, A. (2015). “What the transcriptome does not tell - proteomics and 
metabolomics are closer to the plants’ patho-phenotype”. Curr. Op. Plant Biol. 26: 26-31.

Siguiendo el dogma central de la biología molecular, los metabolitos y las proteínas están más 
cerca del fenotipo que los mRNA, por lo que su análisis nos da información adicional sobre las 
bases moleculares de la interacción planta-patógeno.

Gupta, R. et al. (2015). “Understanding the plant-pathogen interactions in the context of 
proteomics-generated apoplastic proteins inventory”. Front. Plant Sci. 6: 352.

Discusión sobre los métodos y técnicas empleadas en el análisis proteómico del apoplasto.

Fang, X. P. et al. (2015). “Proteomic dissection of plant responses to various pathogens”. 
Proteomics 15: 1525-1543.

Revisión general sobre el tema.

Hu, J. J., Rampitsch, C. y Bykova, N. V. (2015). “Advances in plant proteomics toward 
improvement of crop productivity and stress resistance”. Front. Plant Sci. 6: 209.

La revisión se centra en los estudios proteómicos en diferentes tejidos y órganos, y discute 
los mecanismos de respuesta a estreses. Se hace especial énfasis en rutas de señalización que 
operan en los diferentes orgánulos.
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del conocimiento previo de la interac-
ción y el establecimiento de hipótesis a 
contrastar. 

El número de réplicas biológicas es un as-
pecto clave teniendo en cuenta el carácter 
dinámico del proteoma. Un número ade-
cuado, con un mínimo de tres, es necesa-
rio para un correcto análisis estadístico (el 
análisis multivariante debe ser obligado) y 
una correcta interpretación biológica. Así, 
por ejemplo, se deberían considerar proteí-
nas variables a aquellas consistentes (pre-
sentes en todas las réplicas biológicas) con 
diferencias estadísticamente significativas 
y superiores al coeficiente de varianza de la 
media global del proteoma. 

Siguiendo con el flujo de trabajo, los mé-
todos de extracción, separación, fracciona-
miento y eliminación de proteínas mayori-
tarias debe de tener en cuenta el material 
de partida y su composición química, tanto 
en lo que hace referencia a las proteínas 
(abundancia y diversidad) como a otras 
biomoléculas que se consideran interfieren 
en el análisis. Es por lo que decimos que es-
tas etapas previas en el análisis proteómico 
son “sistema biológico específico”. Una vez 
preparada la solución de proteínas, el aná-
lisis por espectrometría de masas es inde-
pendiente del sistema. Las últimas etapas, 
la identificación y cuantificación de proteí-
nas son, de nuevo, “sistema específicas”. La 
identificación depende de la base de datos 
empleada y el uso de aquellas especie-es-
pecíficas (patógeno y planta hospedadora) 
aumentan el número de proteínas identi-
ficadas y la confianza en la identificación. 
A este respecto, no es lo mismo hablar de 
“productos génicos” (lo que interesa a los 
mejoradores) que de “ortólogos”.

Hemos mencionado que la proteómica 
es descriptiva y, hasta cierto punto, espe-
culativa, ya que es imposible entender la 
película biológica sobre la base de unos 
pocos fotogramas. El conocimiento de la 
interacción planta-patógeno no solo se 
reduce a los estudios de los cambios en el 

perfil proteico (asociados a factores de vi-
rulencia y agresividad en el patógeno, y a 
proteínas de resistencia en el hospedador), 
sino que debe de abarcar estudios de PTM 
e interacciones, y ensayos de actividad, en 
un intento, sobre todo, de establecer even-
tos tempranos de la interacción, reconoci-
miento y rutas de señalización. 

Hay temas de especial relevancia y cuyo 
estudio se ha abordado mediante una 
aproximación proteómica. Entre ellos se  
incluyen:

resistencia y su interacción en el reco-
nocimiento del patógeno.

 
fosfatasas en el reconocimiento del  
patógeno y rutas de señalización de la 
activación de defensa. 

-
geno y nitrógeno en la interacción y la 
activación de reacciones de defensa.

Quiero acabar este pequeño manuscrito 
con una reflexión personal y poder des-
cansar del agobio de las tareas a entregar 
el mes pasado. Disponemos de la tecnolo-
gía que nos permite detectar un elevado 
número de proteínas de los seres vivos. El 
paso siguiente es trasladarlas al contexto 
biológico, para lo que, en primer lugar, 
es necesaria una correcta identificación y 
cuantificación. Más allá del sube y baja en 
abundancia, que es la base para la impli-
cación en un proceso biológico, es necesa-
ria su validación. Esto no necesariamente 
implica el análisis del transcriptoma, ya 
que, por motivos analíticos o biológicos, 
la correlación mRNA y proteínas suele ser 
baja. La validación debe de ser funcional, 
estudiando actividades, como, por ejem-
plo, los ensayos de actividad enzimática. 
Los cursos temporales y la diferencia entre 
cambios permanentes y transitorios, así 
como el número de réplicas biológicas, es 
un aspecto muy importante. Más allá de 
la validación real, que solo es posible para 
Arabidopsis y algunos modelos más para los 
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que hay disponibles colecciones de mu-
tantes, técnicas de genética reversa y cuyo 
genoma puede ser editado y manipulado, 
las conclusiones de la implicación de una 
proteína en la interacción planta-patóge-
no hay que hacerlas con cautela. La pro-
teómica vegetal tiene ante sí retos impor-
tantes, como es el análisis in vivo de las 
modificaciones postraduccionales y de las 
interacciones moleculares, y la integración 
con otras aproximaciones y observaciones 

macroscópicas, microscópicas, fisiológicas, 
bioquímicas y -ómicas. Solo así lograremos 
un mayor acercamiento al conocimiento 
de los sistemas biológicos. Cada vez más, 
la investigación proteómica se va despla-
zando desde una aproximación holística 
a una dirigida o apoyada por hipótesis en 
la búsqueda de la proteostasis de proteínas 
específicas de relevancia en la interacción 
planta-patógeno.
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Las plantas son unos seres vivos fascinan-
tes y, a la vez, ampliamente desconocidos. 
Estamos tan acostumbrados a ver plantas 
como una parte más del paisaje que nos 
suelen pasar desapercibidas. Lo que quizás 
no sepamos al verlas es que las plantas son, 
con diferencia, la forma de vida dominan-
te en nuestro planeta, constituyendo un 80 
% de la biomasa total de la Tierra. Detrás 
del extraordinario éxito del reino vegetal 
en la Biosfera, se encuentra la fotosínte-
sis, esa asombrosa capacidad que tienen las 
plantas de sintetizar sus propias biomolé-
culas a partir de poco más que aire, agua y 
la luz del Sol. 

Se denomina fotosíntesis al complejo pro-
ceso mediante el cual las plantas “fijan” el 
dióxido de carbono atmosférico en forma 
de diferentes azúcares. Estos fotoasimilados 
iniciales son empleados por las células ve-
getales para obtener energía metabólica 
y para producir todos los compuestos que 
la planta precisa para su supervivencia y 
desarrollo. Esta envidiable capacidad para 
generar todo lo que necesitan las convier-
te, a su vez, en los productores primarios 
de biomasa, sustentando al resto de formas 
de vida en la Tierra (nosotros incluidos) y 
produciendo, además, oxígeno.  

Las plantas elaboran todas las biomolé-
culas que necesitan para su soporte vital, 
incluyendo azúcares, lípidos, proteínas, 
material genético, almidón o celulosa, por 
mencionar solo unas pocas. Se denomina 
metabolismo primario al conjunto de pro-
cesos implicados en la biosíntesis de todos 

esos compuestos necesarios para las fun-
ciones vitales básicas de la planta. 

Pero las prodigiosas capacidades biosinté-
ticas de las plantas van mucho más allá. 
Además de producir eficientemente todos 
los componentes que necesitan, las plantas 
sintetizan una increíble variedad de com-
puestos que no pertenecen a las biomolé-
culas primarias y que con frecuencia po-
seen estructuras químicas tremendamente 
complejas. Se habla de metabolismo secun-
dario para referirse a los procesos metabó-
licos responsables de la síntesis de dichas 
sustancias. Hay descritos varias decenas de 
miles de estos compuestos que, aparente-
mente, no tienen un papel reconocido en 
el mantenimiento de las funciones basales 
de las plantas. Y la lista no para de crecer.

Cuesta trabajo entender cuál es el signifi-
cado biológico de este aluvión de compues-
tos secundarios. No tiene sentido semejante 
derroche tan solo para obtener metaboli-
tos prescindibles o, dicho de otro modo, 
secundarios. La función de esta enorme 
colección de compuestos es fundamental-
mente ecológica, entendida como la capa-
cidad de las plantas de relacionarse con su 
entorno y adaptarse a él.

Desde esta perspectiva, podemos enten-
der el sentido de la enorme variedad de 
compuestos fenólicos, terpenos o compuestos 
nitrogenados que constituyen el metabolis-
mo secundario si consideramos su función 
repelente, atrayente, insecticida, antimi-
crobiana, antioxidante, protectora frente 
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a luz ultravioleta, frente a sequía, salini-
dad, frío, calor y otros tipos de ataques 
bióticos o abióticos. Por tanto, no parecen 
ser compuestos tan “secundarios” y van a 
tener funciones importantes, asegurando 
la supervivencia de la planta frente a un 
entorno que no siempre es amigable. 

Desde siempre, los humanos hemos esta-
do utilizando las plantas como auténticas  
biofactorías que nos han dado práctica-
mente de todo. Además de alimento, las 
plantas nos proporcionan fibras textiles, 
materiales de construcción y combusti-
bles, pero también una inacabable varie-
dad de fármacos y un sinfín de pigmentos, 
aromas, ceras, resinas, gomas, aceites esen-
ciales, especias y muchos otros compuestos 
extremadamente útiles. Por tanto, los hu-
manos siempre hemos sentido un interés 
muy especial por desvelar los secretos de 
los metabolitos secundarios para aprender a 
obtenerlos, analizarlos y hasta producirlos. 
Es más, la necesidad de comprender la ex-
traordinaria complejidad de sus estructuras 
químicas ha promovido el desarrollo de las 
técnicas más avanzadas de purificación y 
análisis. 

La disciplina conocida como Metabolómica 
es la última y más emergente de las deno-
minadas ciencias -ómicas y tiene como ob-
jeto el estudio del conjunto de metabolitos 
presentes en un sistema biológico en un 
momento dado. Esta potente plataforma 
analítica permite obtener un perfil meta-
bólico de una muestra biológica comple-
ja, a través de la combinación de técnicas 
analíticas y del análisis estadístico multi-
variable de los datos generados. La ausen-
cia o presencia de ciertos metabolitos, así 
como su concentración relativa, puede ser 
un indicador de estados fisiopatológicos o 
de los factores de predisposición a determi-
nadas patologías. La complejidad metabó-
lica, su elevado dinamismo y las enormes 
diferencias en su concentración hacen que 
su análisis exhaustivo sea un gran reto. 
Este nuevo reto no se habría conseguido 

sin los últimos avances tecnológicos, tan-
to en la Resonancia Magnética Nuclear 
como en la Espectrometría de Masas. Y, 
a su vez, dichos avances no hubieran sido 
suficientes sin una evolución en paralelo 
de las herramientas informáticas y esta-
dísticas necesarias. La modificación de los 
genes clave implicados en las rutas meta-
bólicas de interés y la creación de plantas 
con el fenotipo deseado, puede ser la so-
lución a muchos problemas, no solo de la 
agricultura actual sino también de aquellas 
industrias que utilicen las plantas como 
biofactorías.

Nuestro grupo de investigación de “Seña-
lización y respuesta al estrés biótico” del 
Instituto de Biología Molecular y Celular 
de Plantas (UPV-CSIC) está centrado en 
el estudio de la interacción que se estable-
ce entre las plantas y los patógenos que las 
atacan. Cuando esto sucede, las plantas 
identifican al agente agresor y elaboran 
una estrategia de defensa que implica la 
activación del metabolismo secundario, lo 
que da como resultado la acumulación de 
una gran variedad de metabolitos defensi-
vos. Nosotros efectuamos estudios meta-
bolómicos dirigidos y no dirigidos, con el 
fin de analizar a gran escala el perfil meta-
bólico diferencial de las plantas infectadas 
en comparación con plantas sanas. Hemos 
observado que las plantas responden tácti-
camente a cada uno de los patógenos (bac-
terias, virus, viroides y hongos) sintetizan-
do aquellos compuestos necesarios para 
señalizar y contener a cada uno de ellos en 
particular. Así, por ejemplo, hemos visto 
implicados compuestos como el ácido sali-
cílico, los fenilpropanoides y los flavonoi-
des en una infección bacteriana o viral en 
plantas de tomate, mientras que, tras una 
infección sistémica viroidal, es el ácido 
gentísico el protagonista de la interacción 
compatible. Con estos compuestos, reali-
zamos estudios acerca de su posible papel 
defensivo o adaptativo, tanto probando su 
posible efecto directo como agentes antimi-
crobianos o antioxidantes, como su papel 
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indirecto como posibles agentes señalizado-
res que posibiliten que las plantas sean más 
resistentes a posteriores ataques. 

Así pues, el metabolismo secundario juega 
un papel prominente en la adaptación de 
las plantas a las distintas situaciones de es-
trés. Estos compuestos participan tanto en 
la señalización como en la ejecución de la 
respuesta defensiva de las plantas. Vamos 
a mostrar a continuación un panorama 
general de los principales metabolitos im-
plicados en la señalización de la respuesta 
frente a patógenos, así como en la propia 
defensa.

Ácido salicílico

Todos conocemos en cierta medida al áci-
do salicílico (SA), pues es el precursor quí-
mico de la aspirina, que empleamos como 
antiinflamatorio. Sin embargo, para las 
plantas el SA es la hormona clave que ac-
tiva y modula su sistema defensivo frente 
a atacantes de tipo biotrofo, como son la 
mayoría de las bacterias e insectos chupa-
dores. Cuando una planta está siendo ata-
cada por este tipo de patógenos, aumentan 
los niveles de SA, lo que desencadena una 
serie de cascadas de señalización que cul-
minan con la muerte celular alrededor del 
punto de entrada del patógeno, frenando 
así la expansión del mismo Esta respuesta, 
que se conoce como reacción hipersensi-
ble, suele ir acompañada de la activación 
posterior de todo el sistema defensivo de 
la planta, lo que le conferirá una especie 
de “memoria defensiva” de cara a posibles 
infecciones futuras. 

En la ruta de señalización mediada por SA, 
el factor NPR1 juega un papel fundamen-
tal actuando como un regulador positivo 
de la respuesta defensiva, que lleva consigo 
la acumulación final de las proteínas rela-
cionadas con la patogénesis (proteínas PR).

El SA suele conjugarse con diferentes 
acompañantes, como puede ser un azúcar 
o un aminoácido, inactivando su función, 

transformándolo en un compuesto volátil 
como es el metil-salicilato, o simplemente 
almacenando esta hormona para ser libe-
rada cuando sea necesario[1].

Ácido jasmónico

El ácido jasmónico (JA), uno de los com-
puestos volátiles presentes en el aroma del 
jazmín, es un derivado de lípidos de mem-
brana que cumple un papel muy importan-
te en la respuesta defensiva. Ante estímu-
los como heridas, ataques de herbívoros 
y patógenos necrotrofos (que ocasionan 
muerte celular), se produce un aumento 
de los niveles de JA en la planta, dando 
lugar a la activación de las defensas. Hay 
tres rutas metabólicas para la biosíntesis 
del JA que parten de dos precursores di-
ferentes: ácido -linolénico y ácido hexa-
decatrienoico. Estas tres rutas de síntesis 
comienzan en los cloroplastos, continúan 
en los peroxisomas y, finalmente, liberan 
el JA al citosol, donde se metabolizará en 
diversas moléculas con distintas activida-
des biológicas mediante conjugación, hi-
droxilación, carboxilación o metilación. 
Entre ellas, la forma más activa se produce 
mediante la conjugación con el aminoá-
cido L-isoleucina, dando lugar a (+)-7- 
iso-jasmonoil-L-Ile (JA-Ile).

En ausencia de JA-Ile, la ruta de respues-
ta defensiva está reprimida mediante la 
acción de las proteínas denominadas JAZ 
(Jasmonate Zim Domain). Al aumentar los 
niveles de JA-Ile, este se transfiere al nú-
cleo e induce la degradación de las proteí-
nas JAZ, desreprimiendo así la expresión 
de los genes de defensa regulados por el 
JA. La respuesta final lleva consigo la acu-
mulación de inhibidores de proteasas, que 
tienen como diana los enzimas digestivos 
de los insectos[2].

Etileno

El etileno (ET) es una hormona gaseosa 
muy importante en la respuesta frente a es-
trés biótico. Al carecer de transportadores 
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celulares debido a su bajo peso molecular, 
su biosíntesis es uno de los pasos clave en 
su regulación. Este compuesto se sintetiza a 
partir del aminoácido L-metionina, pasan-
do por varias reacciones enzimáticas para 
dar lugar al etileno. Las reacciones clave 
de este proceso están catalizadas por los 
enzimas denominados ACS (ácido 1-ami-
nociclopropano-1-carboxílico sintasa) y 
ACO (ácido 1-aminociclopropano-1-car-
boxílico oxidasa). En ausencia de etileno, 
la proteína denominada EIN2 se encuen-
tra inactivada, lo que impide la respuesta 
aguas abajo de la misma. Al percibir etile-
no, la EIN2 mantiene su función y puede 
activar la señalización a través de factores 
de transcripción como EIN3 y EIL1, que 
actúan mediante la regulación de otras ru-
tas hormonales[3].

El etileno es una hormona multifuncional 
que desempeña un papel importante en 
muchos procesos fisiológicos de las plan-
tas. El más destacado de ellos es su papel 
en la maduración de los llamados frutos  
climatéricos (con capacidad de madurar tras 
ser separados de la planta). De hecho, la 
industria agroalimentaria lo emplea para 
regular la maduración de manzanas, agua-
cates, kiwis, kakis, plátanos, tomates y 
otros muchos frutos.

Intercomunicación (crosstalk)   
ET/JA/SA

La respuesta defensiva que se genera en 
las plantas por el ataque de un insecto o 
patógeno es el resultado de una compleja 
red de interacciones entre diferentes seña-
les hormonales. Esta interacción entre las 
diferentes rutas de señalización es lo que 
conocemos como crosstalk. El SA y el JA 
juegan un rol antagonista en la respuesta 
inmune, en el que el SA es efectivo contra 
biotrofos y el JA actúa contra necrotrofos 
y en respuesta a herida. Este antagonismo 
entre SA y JA es mediado por la acción 
del etileno.

En el caso del JA, su señalización puede 
seguir dos vías mutuamente excluyentes: 
la vía de señalización por factores de trans-
cripción ERF, que actúa conjuntamente 
con el ET y confiere resistencia contra pa-
tógenos necrotrofos; y la vía mediada por 
factores de transcripción MYC, que actúa 
conjuntamente con la hormona ácido abs-
císico (ABA), que otorga resistencia con-
tra insectos masticadores.

Por otro lado, el SA actúa negativamen-
te sobre la vía de señalización por JA a 
través de la regulación de los factores de 
transcripción ERF. La intensidad de este 
antagonismo también está modulada por 
el ET, ya que altos niveles de esta hormona 
inhiben la supresión producida por el SA 
sobre la señalización por JA, permitiendo 
priorizar la vía de ET/JA contra necrotro-
fos, ya que suelen suponer un peligro más 
inmediato para la planta [véase figura 1].

Algunos patógenos han ideado maneras 
de aprovechar ese crosstalk antagónico 
en su beneficio. Por ejemplo, la bacteria  
Pseudomonas syringae sintetiza un análogo 
estructural del JA-Ile que activa la respues-
ta defensiva por JA, inhibiendo así la ruta 
del SA y permitiendo, por tanto, la infec-
ción al tratarse de un patógeno biotrofo[3].

Compuestos orgánicos volátiles 
(VOC)

Además de las clásicas moléculas señal que 
se acumulan y viajan desde los tejidos lo-
cales que sufren el ataque patogénico hasta 
los tejidos distales de la misma planta, los 
compuestos orgánicos volátiles (VOC), 
que son emitidos por las plantas tras sufrir 
un estrés biótico, participan en la señaliza-
ción defensiva que puede tener lugar entre 
plantas vecinas.

Los GLV (Green Leaf Volatiles) son un 
grupo de compuestos volátiles que se sin-
tetizan en los tejidos verdes de la planta 
y son los causantes del aroma “fresco” ca-
racterístico de muchas especies vegetales. 
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Pero, además de servir a las plantas como 
“perfume”, esta familia de compuestos tie-
ne un papel clave en el sistema defensivo 
de las plantas. En condiciones normales, 
las plantas emiten una mínima cantidad 
de estos compuestos, pero cuando estas 
están siendo atacadas por algún enemigo 
(virus, bacterias, hongos) aumenta la sín-
tesis y emisión de GLV, que actúan tanto 
de manera directa sobre sus atacantes –ya 
que muchos de ellos tienen funciones bac-
tericidas y fungicidas– o de manera indi-
recta, a través de la inducción de genes y 
mecanismos defensivos de la planta. Tal y 
como se ha mencionado, esta familia de 
compuestos volátiles actuaría como “men-

sajeros del peligro”, ya que los GLV libera-
dos por una planta que está siendo atacada 
pueden ser percibidos por las plantas ve-
cinas, activando estas su sistema defensi-
vo para estar preparadas ante un posible  
ataque[4].

En nuestro laboratorio trabajamos con 
una gran variedad de GLV, capaces de au-
mentar la resistencia frente a la infección 
bacteriana con Pseudomonas syringae, en-
tre los que cabe destacar el butanoato de 
(Z)-3-hexenilo, más comúnmente cono-
cido como HB, que presenta la capacidad 
de producir el cierre de los estomas, pro-
tegiendo a las plantas frente a patógenos 
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Rutas de señalización defensiva en plantas. SA: ácido salicílico; ET: etileno; JA: ácido jasmónico; ABA: ácido 
abscísico (Figura adaptada de Broekgaarden et al., 2015 [3]). 
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cuya vía de entrada sean dichas aperturas, 
así como confiriendo tolerancia a sequía. 

Por su parte, los terpenos comprenden un 
amplísimo grupo de compuestos hidrocar-
bonados, muchos de ellos de naturaleza 
volátil. Están implicados en el metabolis-
mo primario de la planta como parte de la 
estructura de hormonas, antioxidantes y 
transportadores de electrones, pero tam-
bién juegan un papel muy importante en 
el metabolismo secundario, con activi-
dades específicas y también fundamenta-
les para la supervivencia de la planta. Su 
síntesis se basa en la unión de unidades de 
isopreno (hidrocarburo con 5 carbonos, o 
C5) que da lugar a los llamados hemiterpe-
nos (una unidad de isopreno, C5), mono-
terpenos (dos unidades de isopreno, C10), 
sesquiterpenos (C15), diterpenos (C20), 
triterpenos (C30), tetraterpenos (C40), 
etc. Los terpenos se obtienen a partir de 
dos rutas de biosíntesis: la ruta del ácido 
mevalónico, fundamentalmente citosóli-
ca, y la del metil-eritritol fosfato, mayori-
tariamente cloroplástica[5]. 

Entre los VOC emitidos en respuesta a es-
trés biótico, destaca la producción de ter-
penoides, que incluyen tanto los terpenos 
como los derivados de estos. Así, muchos 
monoterpenos muestran actividad fungici-
da, bactericida o insecticida. Tal es el caso 
del mentol o el geraniol, que se emplean 
en viñedos contra Botrytis cinerea. 

En tomate se ha realizado un análisis 
metabolómico no dirigido de los VOC 
liberados como respuesta defensiva 
frente a una infección con la bacteria  
Pseudomonas syringae. Se comprobó que, 
cuando la planta exhibía resistencia, au-
mentaban diferencialmente los niveles 
de monoterpenos hidroxilados como el  
alfa-terpineol, el 4-terpineol y el linalool[6] 
y que estos podrían actuar como meta-
bolitos defensivos porque su aplicación  
exógena induce la expresión de genes im-
plicados en respuestas frente a patógenos. 

Otras moléculas señal 

Las plantas de Arabidopsis thaliana son am-
pliamente utilizadas como sistema modelo 
de estudio debido a su corto ciclo de culti-
vo, pequeño tamaño y excelente genética. 
Por todo ello, son también ideales para el 
estudio de la interacción planta-patógeno. 

Frente a un ataque por patógenos,  
Arabidopsis responde produciendo princi-
palmente dos compuestos: el SA, ya co-
mentado anteriormente; y el ácido pipe-
cólico (Pip). Este compuesto se sintetiza a 
partir del aminoácido L-lisina en los cloro-
plastos. En el citosol, el Pip se convierte en 
su derivado N-hidroxi-Pip (NHP), el cual 
se presume que es el compuesto bioactivo, 
el que va a desencadenar la respuesta en 
la planta. El mismo Pip producido en un 
primer momento, induce en la planta la 
producción de más Pip. A su vez, el Pip 
promueve la producción de especies re-
activas de oxígeno, las cuales rompen las 
membranas de las células de la planta, acu-
mulándose ácido azelaico (AzA), un ácido 
dicarboxílico que se mueve por tallo y ho-
jas y que actúa como un inductor natural 
de defensas en tejidos distales[2]. 

El SA y el Pip comparten algunos facto-
res de transcripción, de modo que la pro-
ducción inicial de uno de los compuestos 
incrementa no solo su biosíntesis, sino 
también la del otro. Es decir, las rutas 
de SA y Pip están interconectadas en  
Arabidopsis. También se ha descrito en esta 
planta la producción de VOC en respuesta 
a una infección patogénica. En concreto, 
las plantas de Arabidopsis emiten los mo-
noterpenos alfa-pineno y beta-pineno, así 
como canfeno, que podrían ser percibidos 
por plantas vecinas activando en ellas la 
respuesta defensiva[5].

Como hemos visto, tras la peyorativa de-
nominación de metabolismo secundario se 
esconde, en realidad, una impresionante 
colección de biomoléculas que contribu-
yen de manera decisiva a la adaptación 

Los terpenos 
están implica-
dos en el 
metabolismo 
primario de la 
planta como parte 
de la estructura 
de hormonas, 
antioxidantes y 
transportadores 
de electrones
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salicílico y el 
pipecólico 
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de las plantas a un ambiente hostil y cam-
biante. Las plantas han tenido que desa-
rrollar un metabolismo de una extraordi-
naria plasticidad para poder sobrevivir sin 
moverse del sitio. Las plantas pueden dis-
cernir el tipo de agente agresor y, mediante 
una compleja y coordinada red de rutas de 
señalización interconectadas, pueden mo-
dular su respuesta adaptativa de manera 
precisa. Podemos aprender mucho de estas 
estrategias defensivas que las plantas han 

ido desarrollando a lo largo de millones 
de años de evolución para implementar 
tratamientos a la carta, que nos permitan 
proteger nuestros cultivos de manera efi-
ciente y selectiva, con un mínimo impacto 
medioambiental. El potencial de los com-
puestos naturales de plantas es formidable 
y estamos apenas arañando la superficie. 
Sabemos que nos esperan aún muchas sor-
presas en este campo y estamos deseando 
encontrarlas.

Podemos 
aprender 
mucho de estas 
estrategias 
defensivas que 
las plantas han 
ido desarrollando 
a lo largo de 
millones de años 
de evolución 
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H

Unos pocos fitopatólogos 
españoles propusieron el agru-
parse en una nueva sociedad 
científica que podría llamarse 
Sociedad Española de Fitopa-
tología (SEF). En este breve 
artículo trataré de contarles 
cómo se hizo realidad esta 
propuesta y cómo hemos lle-
gado a ser la SEF que ahora todos conocemos. 
Como persona que ha participado en la forma-
ción de la SEF y ha vivido su desarrollo en estos 
cuarenta años, trataré de mostrarles, no solo los 
bellos recuerdos vividos, sino también el fuerte 
trabajo que hubo que hacer para solucionar las 
dificultades que aparecían, teniendo en cuen-
ta que éramos jóvenes fitopatólogos y que he-
mos crecido en nuestra formación en Patología  
Vegetal junto a esta nueva sociedad científica 
que tanto nos ha aportado para que nuestro tra-
bajo sea también relevante y válido para la agri-
cultura española.

La prehistoria de la SEF comenzó en 1976, 
al año siguiente del fallecimiento de Francisco 
Franco, año en que comenzaba la transición es-
pañola. En este año, los partidos políticos des-
plegaban todas sus fuerzas en convencer a sus 
electores de que ellos eran los elegidos a dirigir 
este país en lo que denominaron la nueva demo-
cracia. Todo el mundo soñaba con las elecciones 

generales programadas para el 
año siguiente y con la nueva 
constitución que se aprobaría 
en 1978. En 1977 se produce 
el traslado de la Presidencia 
de Gobierno al Palacio de la 
Moncloa y la ocupación de los 
edificios del Instituto Nacional 
de Investigaciones Agrarias 

(INIA) anexos a este palacio, con el traslado 
de los Servicios Centrales del INIA al centro de 
Madrid, y los laboratorios y las oficinas de inves-
tigación al Centro de Investigación Forestal en 
el Km 7,5 de la carretera de La Coruña. En estos 
años, el profesor Eloy Mateo-Sagasta y la Dra. 
Ramona (Monchi) Beltrá Martínez de Velasco 
propusieron a la Sociedad Española de Micro-
biología (SEM), crear el Grupo Especializado en 
Fitopatoplogía Microbiana de la SEM, con la fi-
nalidad de organizar reuniones anuales para que 
los socios de la SEM que trabajaban en Patolo-
gía Vegetal pudieran conocerse e intercambia-
ran sus conocimientos y experiencias, y llegaran 
a contactos personales o colaboraciones que tan 
útiles son en nuestros trabajos. 

Las primeras reuniones tenían poca partici-
pación, pero con los años esta participación fue 
creciendo no solo en asistentes sino también 
en los diversos temas de la Patología Vegetal. 

La prehistoria de 
la SEF comenzó 
en 1976, año en 
que comenzaba la 
transición española

FUNDACIÓN DE LA SOCIEDAD 
ESPAÑOLA DE FITOPATOLOGÍA  
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En estos años, el Instituto Nacional 
de Investigaciones Agrarias (INIA) 
firmó un convenio con el Banco 
Mundial para reorganizar los diver-
sos centros que tenía distribuidos 
por toda la geografía española, dan-
do lugar al nacimiento de los Cen-
tros Regionales de Investigación 
Agraria (CRIDA) y a la formación 
de especialistas mediante becas del 

Banco Mundial; especialistas que se 
formaron en centros extranjeros, y a 
su regreso fueron contratados por el 
INIA, muchos de los cuales lo fue-
ron en Patología Vegetal y se incor-
poraron a las reuniones del Grupo 
Especializado de la SEM. El Consejo 
Superior de Investigaciones Cien-
tíficas (CSIC) y las universidades 
también contribuían a la formación 
de especialistas en Patología Vege-
tal, tan necesitados por la vocación 
agrícola española que crecía en la 
exportación de vinos y productos 
hortofrutícolas además del tradi-
cional aceite de oliva. Fue en la V 
Reunión en Zaragoza (1980) donde 
algunos miembros del grupo, con-
vencidos del éxito alcanzado y del 

crecimiento del número de asocia-
dos, consideraron que las actividades 
desarrolladas en el campo de la Pa-
tología Vegetal y la importancia de 
las enfermedades de las plantas eran 
merecedoras de ser abordadas en 
una nueva sociedad científica. Para 

iniciar este reto se eligió una Junta 
Gestora, formada por Rafael Jiménez 
Díaz, de presidente; Antonio Bello 
Pérez, de vicepresidente: Cristina 
Noval Alonso, de tesorera; y Javier 
Romero Cano, de secretario. Dicha 
junta se encargaría de redactar los 

Se eligió una 
Junta Gestora, 
que se encargaría 
de redactar 
los estatutos y 
convocar la VI 
Reunión del Grupo 
especializado de 
la SEM, donde se 
crearía, si fuera 
conveniente, la SEF

Figura 1. Nombres y lugares de trabajo de los 30 socios fundadores de la SEF, el 24 de septiembre 
de 1981 (Figura elaborada por el autor). 

  1 AGUSTÍN ALFARO GARCÍA Universidad Politécnica Valencia

  2 RAMONA BELTRÁ MARTÍNEZ DE VELASCO Inst. Jaime Ferrán, CSIC, Madrid

  3 MIGUEL ÁNGEL BLANCO LÓPEZ Universidad de Córdoba

  4 MARIANO CAMBRA ÁLVAREZ INIA-CRIDA 07, Valencia

  5 SERAFINA CASTRO ROBLEDA INIA-CRIDA 06, Madrid

  6 VICENTE CEBOLLA ROSELL INIA-CRIDA 07, Valencia

  7 AURORA FRAILE PÉREZ Universidad Politécnica Madrid

  8 JESÚS FRESNO PÉREZ INIA-CRIDA 06, Madrid

  9 ANTONIO GÓMEZ BARCINA Inst. López Neyra, CSIC, Granada

10 JULIO HERNÁNDEZ HERNÁNDEZ INIA-CRIDA 11, Tenerife

11 RAFAEL Mª JIMÉNEZ DÍAZ Universidad de Córdoba

12 FERNANDO JIMÉNEZ MILLÁN Universidad de Granada

13 Mª CONCEPCIÓN JORDÁ GUTIÉRREZ Universidad Politécnica Valencia

14 Mª MILAGROS LÓPEZ GONZÁLEZ INIA-CRIDA 07, Valencia

15 MARISOL PAZ LUIS ARTEAGA INIA CRIDA 03, Zaragoza

16 GERARDO LlÁCER ILL INIA-CRIDA 07, Valencia

17 JUAN PEDRO MARÍN SÁNCHEZ Universidad de Córdoba

18 ELOY MATEO-SAGASTA AZPEITIA Universidad Politécnica Madrid

19 JOSÉ Mª MELERO VARA INIA-CRIDA 10, Córdoba

20 ZACARÍAS MENDÍVIL DOMÉNECH Servicio Plagas, Cádiz

21 FRANCISCO MONTES AGUSTÍ INIA-CRIDA 10, Sevilla

22 PEDRO MORENO GÓMEZ INIA-CRIDA 07, Valencia

23 RODRIGO MORENO SAN MARTÍN Inst. Jaime Ferrán, CSIC, Madrid

24 Mª CRISTINA NOVAL ALONSO INIA-CRIDA 06, Madrid

25 VENTURA PADILLA VILLALBA INIA-CRIDA 07, Murcia

26 CARLOS PALAZÓN ESPAÑOl INIA-CRIDA 03, Zaragoza

27 IGNACIO PALAZÓN ESPAÑOL INIA-CRIDA 03, Zaragoza

28 JAVIER ROMERO CANO INIA-CRIDA 06, Madrid

29 GENOVEVA TEJERINA DOMÍNGUEZ Inst. Jaime Ferrán, CSIC, Madrid

30 JUAN JOSÉ TUSET BARRACHINA INIA-CRIDA 07, Valencia
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estatutos y convocar la VI Reunión 
del Grupo especializado de la SEM 
(1981) en Madrid, donde se aproba-
rían los estatutos y se crearía, si fuera 
conveniente, la Sociedad Española 
de Fitopatología (SEF).

Los cambios en España seguían 
su curso: en 1979 se aprueban las 
Comunidades Autónomas del País 
Vasco, Cataluña y Galicia; en 1981, 
las de Andalucía, Asturias y Can-
tabria; y en los años siguientes, las  
demás comunidades autonómicas 
que forman el Estado español tal y 
como lo conocemos en la actuali-
dad.

La VI Reunión del Grupo Espe-
cializado de Fitopatología de la SEM 
se realizó del 23 al 24 de septiembre 
de 1981, en el Instituto de Edafolo-
gía del CSIC en Madrid, con el mis-
mo éxito de las convocatorias ante-
riores. Y en la Asamblea General se 
revisaron los estatutos preparados 
por la Junta Gestora y, con su apro-
bación, se formó la Sociedad Espa-
ñola de Fitopatología (SEF), a la que 

se inscribieron ese día 30 socios que 
fueron nombrados socios fundadores 
y se incorporaron en el listado de so-
cios por orden alfabético [Figura 1],  
correspondiendo el número 1 a 
Agustín Alfaro García [Figura 2] y  

el 30 a Juan José Tuset Barrachina. 
Se acordó igualmente nombrar So-
cio Fundador de Honor al Dr. Mi-
guel Benlloch Martínez, y socios nu-
merarios fundadores a todos aquellos 
que se inscribieran en la SEF antes 
del I Congreso Nacional de Fitopa-
tología, que se celebraría en 1982. 
Entre otros acuerdos, se prorrogó el 
mandato de la Junta Gestora hasta 
la elección de la primera Junta Di-
rectiva de la SEF, lo que se realizaría 
durante el I Congreso Nacional cuya 
sede sería Granada y lo organizarían 
los socios Antonio Gómez Barcina y 
Fernando Martínez Millán [Figura 3].  
La Junta Gestora realizaría los trámi-
tes legales de inscripción de la nueva 
Sociedad en las oficinas pertinentes 
y se disolvería el Grupo Especializa-
do de Fitopatología Microbiana de 
la SEM, debido a las gestiones que 
el presidente del Grupo, el profesor 
Eloy Mateo-Sagasta, había realizado 
con la Junta Directiva de la SEM, 
a quienes había comentado que 
nuestro Grupo había alcanzado su 
mayoría de edad y se convertía en 
una nueva sociedad científica con-
servando las buenas relaciones que 
siempre hemos tenido con nuestra 
Sociedad madre.

En este segundo año de la 
Junta Gestora, lo primero que 
se hizo fue conseguir el permiso 
para que la sede social de la SEF 
estuviera ubicada en el Depar-
tamento de Protección Vegetal  
del Instituto Nacional de Investi-
gaciones Agrarias, situado en la ca-
rretera de La Coruña Km 7,5, 28040 
Madrid. Continuando con la ins-
cripción de los nuevos socios, nos 
sorprendió que antes del congreso 
de Granada se alcanzara la cifra de 
125 nuevos socios numerarios fun-

Se realizó la 
inscripción de la 
SEF en el Registro 
Civil de Madrid el 12 
de mayo de 1982, 
y se convocaron 
las elecciones de 
la primera Junta 
Directiva. La tarea 
más ardua fue, 
sin embargo, la 
preparación del I 
Congreso Nacional de 
Fitopatología que se 
celebraría del 9 al 11 
de noviembre de 1982

Figura 2. Ficha del socio fundador número 1, el Dr. Agustín Alfaro García (Imagen, Javier Romero). 
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dadores de la SEF a los cuales se les 
entregó un diploma en el Congreso 
de Granada [Figura 4]. Se realizó la 
inscripción de la SEF en el Registro 
Civil de Madrid el 12 de mayo de 
1982, y se convocaron las elecciones 
de la primera Junta Directiva, que se 
realizarían durante el Congreso de 
Granada y cuyos resultados se anun-
ciarían en la Primera Asamblea Ge-
neral de la SEF. Pero la tarea más ar-
dua fue, sin embargo, la preparación 
del I Congreso Nacional de Fitopa-
tología que se celebraría del 9 al 11 
de noviembre de 1982. El primer 
reto fue el económico ya que los fon-
dos de la SEF solo eran en este pri-
mer año las cuotas que aportaban los 
socios para su inscripción. El local 
escogido fue la Facultad de Ciencias 
de la Universidad de Granada, ama-
blemente cedido por la Universidad. 
En aquellos años, los congresos cien-
tíficos no eran muy numerosos y el 
contar con la independencia econó-
mica de las comunidades autónomas 
nos ayudó a conseguir los fondos 

que necesitábamos para realizar este 
evento. La asistencia a este Congre-
so fue de más de 100 personas que 
presentaron 69 comunicaciones: de 
estas, el 35 % tenían como agentes 
 patógenos, hongos; 32 %, virus; 18 %,  
bacterias; 10 %, nematodos; y 3 %, 
otros patógenos. Finalizó el Con-
greso con una visita a las Alpujarras 
Granadinas donde pudimos apreciar 
la agricultura de esta 
zona y disfrutar de 
la excelente comi-
da alpujarreña en  
Capileira.

Para la elección 
de la Junta Directiva 
se presentaron dos 
candidaturas pre-
sididas por Miguel 
Rubio Huertos y 
Rafael Jiménez Díaz, 
siendo un sufragio 
muy ajustado donde 
ganó la candidatura 
de Rafael Jiménez  

–presidente–, Antonio Bello  
Pérez –vicepresidente–, Cristina  
Noval Alonso –tesorera–, Javier  
Romero Cano –secretario– y  
Antonio Gómez Barcina, José 
Mª Melero Vara, Ignacio Palazón  
Español, Adolfo Ruipérez Cuéllar 
y Juan José Tuset Barrachina como 
vocales. En la Asamblea General se 
acordó que, de acuerdo con los esta-
tutos, el siguiente año se celebraría 
el II Congreso Nacional de Fitopa-
tología en Vitoria-Gasteiz, organiza-
do por los socios Francisco Pérez de 
San Román y Antonio García Orad. 

Durante el verano de 1983, la 
APS (American Phytopathological 
Society)  celebró el 75 aniversario 
de su fundación, en su Congreso 
anual en la Iowa State University, 
en Ames, EE. UU. El presidente y el 
secretario de la SEF asistieron a este 
evento con sus propios medios, obse-
quiando a la APS con una placa por 
la celebración de su aniversario de 
diamante. Esta placa figura, en la ac-
tualidad, en un lugar preferencial en 
las oficinas de la APS en Minnesota.

Figura 3. El profesor Eloy Mateo-Sagasta Azpeitia, presidente del Grupo Especializado de 
Fitopatología Microbiana de la SEM, Fernando Martínez Millán y Antonio Gómez Barcina, 
organizadores del I Congreso Nacional de Fitopatología; y Rafael Jiménez Díaz, Antonio Bello 
Pérez, Cristina Noval Alonso y Javier Romero Cano, integrantes de la Junta Gestora de la SEF 
(Imagen, Javier Romero).  

Figura 4. Diploma que recibieron los 125 socios fundadores de 
la SEF en el I Congreso Nacional de Fitopatología (Imagen, Javier 
Romero).
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En 1983, la SEF realiza su pri-
mera publicación con la ayuda 
del INIA: Jornadas sobre Patología  
Vegetal[1]. Este mismo año fallece 
nuestro Socio Numerario Fundador 
de Honor, Miguel Benlloch Martí-
nez, pérdida muy sentida por todos 
los que lo conocimos.

El II Congreso Nacional de Fito-
patología se celebró del 24 al 28 de 
octubre en Vitoria-Gasteiz, donde 
se presentaron 57 trabajos: de estos, 
el 57 % tenían como agentes pató-
genos a los hongos; 18 %, nemato-
dos; 14 %, virus; 9 %, bacterias; y 
el 5 %, otros patógenos. La excur-
sión técnica fue a La Rioja Alavesa, 
donde tuvimos la oportunidad de 
visitar viñedos y gozar de sus pro-
ductos en las bodegas alavesas. Los 
resúmenes de las comunicaciones 
fueron recogidos en un libro editado 
por el Gobierno vasco. En la Asam-
blea General se presentó el primer 
directorio de 154 socios y, entre 

otros acuerdos, se tomó la decisión 
de realizar el próximo congreso en 
la isla de Tenerife, organizado por 
los socios Luisa Gallo Llobet y Julio 
Hernández Hernández. El realizar 
el Congreso en las Islas Canarias 
fue un gran reto que afrontamos: la 
lejanía y el tener que hacer el viaje 
por avión, podría ser impedimento 
para la asistencia de algunos socios. 
Sin embargo, fue todo lo contrario: 
el número de socios aumentó hasta 
168 y los participantes inscritos y las 
comunicaciones presentadas supera-
ron en número a los dos congresos  
anteriores.

El III Congreso Nacional de Fito-
patología tuvo lugar del 29 de octu-
bre al 2 de noviembre de 1984 en el 
Puerto de La Cruz –Tenerife– con 
más de 200 inscritos que presenta-
ron 96 trabajos: 42 % de hongos, 
26 % de virus, 22 % de nematodos, 
7 % de bacterias y 4 % de otros pa-
tógenos. La visita técnica se realizó 
visitando los cultivos tropicales y 
subtropicales del Valle de La Orota-
va para continuar hacia las Cañadas 
del Teide y visitar uno de los mejores 
parques nacionales de España. En la 
Asamblea General de Tenerife se ce-
lebraron elecciones para remplazar, 
tal y como indican los estatutos, a la 
mitad de la Junta Directiva, siendo 
elegido en esta oportunidad presi-
dente Agustín Alfaro García; tesore-
ro, Gerardo Carazo Monge; y voca-
les, Mariano Cambra Álvarez y Juan 
Pedro Marín Sánchez. Y se propuso, 
para celebrar el siguiente congreso, 
a la ciudad de Pamplona –Navarra–, 
organizado por la socia Mª Luisa  
Borruel Olano. 

En 1984 se realizaron las transfe-
rencias de los CRIDA del INIA a las 
comunidades autónomas, quedando 
solo un reducido grupo de investi-
gadores que seguían perteneciendo 
al INIA en Madrid, que mantuvo 
la coordinación del Programa RTA 
(Recursos y Tecnologías Agrarias) al 
cual solo podían acceder los investi-
gadores de los CRIDA transferidos.

El IV Congreso Nacional de 
Fitopatología tuvo lugar del 21 al 
24 de octubre de 1985 en Pamplo-
na, con la asistencia de más de 150 
congresistas que presentaron 68 
trabajos: 42 % de hongos, 26 % de 
virus, 16 % de bacterias y 16 % de 
nematodos. La visita técnica fue a 

En 1983, la SEF 
realiza su primera 
publicación con 
la ayuda del INIA: 
Jornadas sobre 
Patología Vegetal

Figura 5. Trabajos presentados en los Congresos Nacionales de Fitopatología organizados por la 
SEF desde 1982 a 2018 (Figura elaborada por el autor). 



El VII congreso 
de la MPU y el V 
Congreso de la SEF 
se celebraron del 20 
al 26 de septiembre 
de 1987 en Granada y 
la SEF alcanzó allí su 
mayoría de edad
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los cultivos hortícolas de la Ribera 
del Ebro y a la Escuela de Enolo-
gía de Olite. En la Asamblea Ge-
neral se conoció la propuesta de la  
Mediterranean Phytopathological 
Union (MPU) para que la SEF orga-
nizara en España el próximo Congre-
so de la MPU. La SEF recogió el reto 
y escogió Granada como sede del VII 
Congreso Internacional de la MPU, 
coincidiendo con el V Congreso 
de la SEF que se realizaría en 1987. 
Para cumplir con nuestros estatutos, 
que establecían que había que rea-
lizar una reunión anual que coinci-
diera en lo posible con la Asamblea 
General, se acordó realizar la I Jor-
nada Científica de la SEF en 1986. 
Esta reunión tuvo lugar del 17 al 18 
de octubre de 1986 en el Centro de  
Investigaciones Agrarias de  
Mabegondo –La Coruña–. En este 
año, España ingresó como miembro 
de la Unión Europea.

El VII congreso de la MPU y el 
V Congreso de la SEF se celebra-
ron del 20 al 26 de septiembre de 
1987 en Granada, organizado por 
Antonio Gómez Barcina; y la SEF 
alcanzó allí su mayoría de edad al 
organizar un congreso internacional 
en el idioma inglés. En la Asamblea 
General de la SEF se discutió la po-
sibilidad de realizar nuestros congre-
sos nacionales cada dos años debido 
al éxito alcanzado en este congreso 
donde las comunicaciones fueron 

más y de mejor calidad, y en los años 
que no hay Congreso Nacional se 
podrían organizar jornadas técnicas. 
Dos años después se aprobó la mo-
dificación de los estatutos y, desde 
entonces, los Congresos Nacionales 
de Fitopatología son cada dos años.

La historia continuó y cada dos 
años hemos tenido un Congreso 
Nacional de Fitopatología y en cada 
congreso hemos cambiado a la mi-
tad de la Junta Directiva, lo que ha 
convertido a la SEF en una sociedad 
dinámica muy bien estructurada que 
en 2021 tiene 450 socios y muchas 
actividades [Figura 5]. 

Sin embargo, la verdadera histo-
ria de la SEF –tal y como dijo Jesús 
de Nazaret: “Por sus obras los cono-
ceréis”– está en lo que ha organizado 
en estas cuatro décadas:

- 20 Congresos Nacionales (dos de 
ellos Internacionales)

- 4 reuniones científicas

- 2 Jornadas de aniversario. 
- La publicación de 11 libros
- La publicación de 97 Boletines 

trimestrales.
- La publicación de 5 números de 

la revista Fitopatología
- La creación de galerías fotográfi-

cas de enfermedades
- La creación de Premios SEF para 

los mejores trabajos de los con-
gresos de SEF y ALF.

- La creación del premio fotográfi-
co SEF “Miguel Cambra”

- La formación de dos grupos de 
trabajo: GEDDI y FITORES

- Convenios con sociedades cientí-
ficas nacionales e internacionales

- Intervención en la creación de la 
Asociación Española de Sanidad 
Vegetal AESaVe

- En preparación, un Glosario de 
términos Fitopatológicos, con la 
finalidad de unificar estos en el 
idioma de Cervantes. 

Todo esto ha sido posible, gracias 
a sus socios que, en todo momento, 
han apoyado y ejecutado las iniciati-
vas que venían de las Juntas Directi-
vas y así hemos podido conseguir y 
estar orgullosos de esta Sociedad que 
fundamos hace 40 años y que aho-
ra es una de las mejores sociedades 
científicas de España.

REFERENCIA BIBLIOGRÁFICA

 1 Jornadas sobre Patología Vegetal. Resúmenes de las comunicaciones presentadas a la IV, V y VI Reunión Anual 

del Grupo Especializado de Fitopatología Microbiana de la SEM (Córdoba. 1979; Zaragoza, 1980; Madrid, 1981). 

Colección Monografías INIA nº 48 (1983). 148 pp. Madrid.

http://libros.inia.es/libros/product_info.php?products_id=93
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¿Nos puedes hacer un breve resumen de 
tu trayectoria profesional?

Soy doctor en Ciencias Biológicas por la 
Universidad de Valencia y fui catedrático de 
Universidad en el Departamento de Producción 
Vegetal y Ciencias Forestales de la Universidad 
de Lleida (UdL) hasta 2019, año en el que decidí 
jubilarme con 65 años. Quería tener tiempo para 
dedicarme a mi “otro yo” como titulado en Bellas 
Artes, así como a mis aficiones cinematográficas 
y a viajar.

Mi labor investigadora queda plasmada 
como investigador principal de 36 proyectos 
de I+D+i, investigador colaborador en una 
treintena más y en diversas publicaciones. Y 
se ha desarrollado principalmente en Biología 
Celular y Citología de Plantas, concretamente 
en líneas de investigación específicas tales como: 
mecanismos de transmisión de virus de plantas, 
proteómica del estrés vegetal, epidemiología de 
virus de plantas y fitoplasmas, relaciones planta-
virus-vector y, en los últimos años, ya como 

investigador adscrito al Centro de Investigación 
Agroalimentaria, Agrotecnio, en biotecnología 
vegetal aplicada.

Fui el primer líder del grupo de investigación 
INPLAMICVEC (“Interacciones planta-
microorganismo-vector”) reconocido por la 
Generalitat de Cataluña y coordinador de la Red 
Iberoamericana de Intercambio Universitario 
AGROFORALIA. 

Todo ello me ha permitido realizar diferentes 
estancias en centros internacionales de 
investigación de EE. UU. (Universidad de 
California en Davis, UCDavis, y la Universidad 
Estatal de Oregón, OSU, en Corvallis), 
Iberoamérica (Universidades de Chile y 
Argentina), Europa (Inglaterra e Italia), África 
y Asia. Con algunos, aún mantengo el contacto.

¿Por qué te dedicaste a la Fitopatología y 
qué te llevó a elegir tus líneas concretas de 
investigación?

La consecución de dos de las especializaciones 

...al Dr. VICENTE MEDINA PILES 

El Dr. Vicente Medina ha sido profesor de Patología Vegetal y Virología Vegetal en la Escola 
Tècnica Superior d’Enginyeria Agrària (ETSEA) de la Universidad de Lleida (UdL) desde 1986 
hasta 2019, primero como catedrático de Escuela Universitaria y desde 2002 como catedrático 
de Universidad. Fue uno de los socios fundadores de la SEF ya en su etapa inicial como becario 
del Instituto Nacional de Investigación y Tecnología Agraria y Alimentaria (INIA). En esta 
entrevista nos revelará aspectos de su trayectoria profesional, su devenir a lo largo de la 
misma, su personal percepción del éxito, de la Ciencia y de la vida en general, y su inmersión y 
experiencias en el mundo de la Fitopatología.

... por Carmen Hernández 

Instituto de Biología Molecular y Celular de Plantas (IBMCP, CSIC-UPV)
Valencia
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de la carrera de Biología en la Universidad de Valencia, 
Biología Fundamental y Biología Animal, me llevó 
a realizar la tesina en la Escuela Técnica Superior 
de Ingenieros Agrónomos de Valencia (ETSIAV), 
concretamente en el entonces Departamento de 
Protección de Cultivos. Allí me inicié en el estudio de 
insectos vectores de virus de plantas y fitoplasmas. 

Durante la realización de la tesis doctoral en la 
ETSIAV y en el Instituto Valenciano de Investigaciones 
Agrarias (IVIA), sobre el “enrojat” del arroz, encaminé 
mis estudios hacia las enfermedades causadas por virus, 
principalmente en cereales. Este primer paso me llevó a 
ampliar después el estudio de los virus de plantas en otros 
cultivos, como hortícolas y frutales, y a interesarme por sus 
interacciones, tanto con las plantas que infectan, como 
con los vectores que los transmiten. Y, dada mi constante 
especialización técnica en microscopía electrónica, el 
nivel de estudio pasó lentamente de lo macroscópico a lo 
microscópico y finalmente al nivel molecular.

Si te hubieras tenido que dedicar a otra cosa, ¿qué 
habrías escogido?

En el colegio, tras un riguroso estudio psicotécnico, 
me aconsejaron que estudiara 
Arquitectura. Para sorpresa de 
los que buscaban los perfiles 
profesionales más apropiados, 
les respondí que iba a estudiar 
Biología, Bellas Artes y, cumplidos 
los 40, Arte Cinematográfico. Así, 
pues, ya entonces tenía bien claro 
qué estudiar y el camino profesional 
que iba a llevar a cabo.

No obstante, finalizadas las 
carreras de Biológicas y Bellas 
Artes a los 21 años, además de la 
Protección Vegetal, me llamaba 
mucho la atención la Oceanografía. 
Seguramente por las formas de 
los insectos y, especialmente, de 
los habitantes de los arrecifes de 
coral. El caso es que opté, supongo, 
por lo más práctico, ya que, en 
aquel momento, para estudiar 

Oceanografía tenía que desplazarme a Canarias y no 
era un plan posible. Dejé las formas y colores para el 
Arte, como hobby, y los fondos marinos para los viajes 
turísticos que he tenido la suerte de poder realizar con 
posterioridad. 

Nunca pensé dedicarme a la docencia, pese a que había 
tradición familiar, pero el destino fue conduciéndome 
a ella y acabé como profesor en la UdL, eso sí, con la 
mirada puesta siempre en la investigación. De hecho, 
como muchos socios saben, intenté ser sólo investigador 
a tiempo completo en el IVIA, donde fui becario durante 
10 años. 

Quisiera señalar que, para no defraudar a los 
psicólogos del colegio, también cursé un año de 
Arquitectura sin problemas, pero la estabilización 
laboral en la Universidad de Lleida abortó felizmente 
esta posibilidad. Y también que las películas siguen ahí, 
esperando. De hecho, he escrito dos guiones que están 
en estudio y ya veremos si ven la luz algún día.

¿Cuál consideras que ha sido tu mayor logro a lo 
largo de tu carrera investigadora, o aquel que te ha 
producido mayor satisfacción?

>> Entrevista al Dr. Vicente Medina Piles
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Vicente Medina observando una célula vegetal en un microscopio de transmisión del Servicio de 
Microscopía Electrónica de la Universidad de Lleida. 



La curiosidad llevó a 
especializarme en microscopía 
electrónica, fascinándome la idea 
de ver “por primera vez” cosas que 
la mayoría ni siquiera verá nunca. 
La técnica de inmunomarcaje 
con oro coloidal como técnica 
aprendida en el John Innes Centre 
(JIC) de Norwich, en Inglaterra, en 
1987, me ha llevado a reconocer 
y ubicar muchas proteínas, tanto 
propias de las células vegetales, 
como determinadas por el genoma 
viral y, así, confirmar o postular 
su función, o a discutir dogmas científicos anteriores 
sobre características de algunos virus de plantas, como 
el tropismo floemático de algunos de ellos. Otros logros 
técnicos, aparentemente irrelevantes, me han permitido 
interpretar mejor los resultados y proponer nuevos 
objetivos. La mayoría de las hipótesis propuestas en mis 
proyectos se han confirmado, y otras están en vías de 
serlo. 

He tenido muchos momentos de satisfacción, desde el 
momento de ver qué se detectaba hasta el de relacionar 
los resultados de un trabajo conjunto, y, también, el de 
poder acompañar en su carrera profesional e investigadora 
a mucho talento joven.

Has desarrollado un número considerable de 
trabajos de colaboración, ¿cómo crees que te han 
enriquecido?

Muchísimo. Me ha permitido conocer personas 
interesantes, diversos campos de estudio, virus de 
diferentes familias, nuevas técnicas de transformación 
y edición de plantas, diferentes microscopios y 
microscopías, diferentes niveles de interpretación, con 
objetivos tanto teóricos como prácticos. Y, al mismo 
tiempo, conocer diferentes formas de trabajar, culturas 
y países. En definitiva, estar al día y tener una mente 
abierta, respetar y tolerar casi todo. Realmente ha sido 
un “viaje” muy gratificante.

¿Ha habido alguna figura del mundo de la 
investigación que te haya impresionado o marcado 
especialmente?

Ha habido muchas figuras, no 
sólo una, que me han marcado 
o impresionado, pero intentaré 
resumir. 

En primer lugar, el Dr. Agustín 
Alfaro García uno de mis directores 
de tesis, no sólo me inició en el 
conocimiento de la Patología 
Vegetal, sino que me abrió la 
mente al mundo científico, así 
como algunos de sus continuadores, 
como la Dra. Concepción Jordá y el  
Dr. Julio César Tello.

De mi primera estancia en el extranjero, en el John 
Innes Centre, he de destacar al Dr. Peter G. Markhan, 
entomólogo especializado en vectores de virus, al  
Dr. George P. Lomonossoff, virólogo y biotecnólogo, y 
a la Dra. Ana Espinoza, agrónoma de Costa Rica, con 
la que coincidí cuando realizaba ella su tesis doctoral en 
el JIC y de la que soy hasta padrino de una de sus hijas, 
actualmente directora de una empresa biotecnológica 
en Francia. 

A partir de esta última relación, y como un cierto 
hilo conductor, he aprendido mucho de los Dres. Bryce 
W. Falk, de la UCDavis, y Valerian V. Dolja, de la OSU. 
Muchas han sido las publicaciones con ellos y más los 
ratos pasados juntos comentando trabajos e ideas no sólo 
científicas. 

Por último, ya en la última etapa investigadora, el Dr. 
Paul Christou, líder del grupo de Biotecnología Aplicada 
en Plantas del Instituto Agrotecnio. Gracias a él y a su 
investigación básica, he actualizado mi conocimiento en 
genómica, proteómica y metabolismo vegetal. 

Además de las indicadas, cabría añadir al doctor ruso-
estadounidense Eugene V. Koonin, biólogo molecular, 
evolutivo y bioinformático del National Center for 
Biotechnology Information (NCBI), al que escuché en 
una conferencia magistral en Corvallis, sobre origen y 
evolución de bacterias y virus.

Hay también muchos otros jóvenes investigadores en 
activo que me impresionan en la actualidad y con los 
que he colaborado. La lista es demasiado larga como para 
nombrar a uno en concreto. Muchos son amigos y gracias 
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a especializarme 
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electrónica, 
fascinándome la idea 
de ver “por primera 
vez” cosas que la 
mayoría ni siquiera 
verá nunca
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a ellos he podido realizarme también 
como persona e investigador.

¿Qué relación has tenido con la 
SEF y cómo la valoras?

Como socio fundador de la SEF, 
mi trabajo siempre ha estado ligado 
a la SEF y a sus socios. La relación 
ha sido siempre muy cordial. Esta 
fue más intensa cuando se celebró 
en Lleida el XVII Congreso de la 
SEF (2014), de cuya organización y realización fui el 
presidente. A pesar de las dificultades del momento, 
pudimos traer a figuras destacadas de los diferentes 
campos de la Patología Vegetal y el balance fue muy 
positivo a todos los niveles. Los vectores del momento nos 
fueron propicios, pero hubo hasta un pequeño superávit 
económico pese a la dificultad en la consecución de 
soporte local.

Como grupo, o individualmente, no he tenido nunca 
problemas a la hora de publicar algo en su boletín de la 
SEF. Especialmente, cuando los Dres. Milagros López y 
Vicente Pallás fueron presidentes; mi relación con ellos 
fue y sigue siendo, excelente.

¿Cómo ves el futuro de la 
Fitopatología? ¿Cuáles serán 
los aspectos clave que deberían 
ser abordados en el futuro, 
en general, y en tu área, en 
particular?

La Fitopatología debería 
responder equilibradamente al 
por qué y para qué investigar las 
enfermedades de las plantas, y abrirse 
aún más a equipos multidisciplinares. 

Es una corriente inevitable y que ya muchos grupos de 
la SEF, afortunadamente, están haciendo, por no decir la 
mayoría. No era así cuando empecé.

Con el denominado “cambio climático”, es posible 
que cambie el objeto concreto de estudio de la Patología 
Vegetal, pero no los conceptos fundamentales. Cierto 
es que las nuevas técnicas de edición del genoma van a 
revolucionar el control de las enfermedades de las plantas. 
También lo va a hacer la globalización y el intercambio 
de información. Desde que había que esperar mínimo 
tres meses a que te llegara un artículo a las manos, en 
Ciencia ha llovido mucho. Y lo que lloverá. 

El fitopatólogo, creo, debería 
aspirar a tener una formación 
holística y, si no es posible debido 
a la creciente especialización, a 
participar en proyectos frontera 
entre ciencias. 

En “mi área”, que, para 
empezar, ni es mía ni he querido 
que esté definida, es obvio que la 
microscopía electrónica clásica ha 
sido substituida en gran parte por la 
confocal, y la aproximación sintética 
basada en un mayor conocimiento 
va a prevalecer a la analítica, sin 
menospreciar la mejora en las 
tecnologías de estudio. 

Se va a, o debería profundizar 
más y más, en el conocimiento del 
“Sistema Inmunitario de las Plantas” 
y en Biología Sintética.
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Como socio fundador 
de la SEF, mi trabajo 
siempre ha estado 
ligado a la SEF y a 
sus socios. La relación 
ha sido siempre muy 
cordial

Cartel anunciador del XVII Congreso de la SEF celebrado en Lleida en 2014.



¿Cuáles crees que son los 
factores que determinan el éxito 
de una carrera investigadora? 
¿Qué consejos darías a los que 
empiezan o aspiran a empezar 
ahora?

Es difícil de contestar a esta 
pregunta, pues para mí es difícil el 
definir, entre otros conceptos, que es 
el ÉXITO. 

En mi caso, hacer correctamente 
un trabajo, comprobable y 
que suponga un avance en el 
conocimiento, ya es un éxito. Y lo sería, incluso sin 
necesidad de firmarlo. 

Pero parece que el “éxito” es definido hoy en día de 
otra forma. Sea número de publicaciones, impacto de las 
revistas donde se publican, premios y reconocimientos, 
categoría profesional, etc. Es la dinámica actual. Una 
mejora en la valoración, pero, desde mi punto de vista, 
una obsesión para muchos que puede ser, en algún caso, 
ridícula.

No soy de dar consejos. Y menos de los que pueden 
conducir a destinos equivocados. Pero, si he de contestar 
algo, lo resumiría en: PACIENCIA. Tarde o temprano, el 
sistema necesita de personas formadas que realicen bien 
su trabajo, sea cual sea, y a tiempo; que lo disfruten y 
que no se desanimen si los resultados no llegan. La 
investigación tiene mucho de repetición y, si no gusta, 
es aburrida. 

Puede que en ese llamado “éxito” también influya la 
suerte, la estabilidad emocional. Yo las he tenido, aunque 
no siempre, o las he buscado, eso sí. O las influencias, 
que no creo haya sido mi caso.

Puestos a aconsejar algo más, diría VIAJAR, conocer 
otros laboratorios, otros países. A mí, como he comentado 
antes, me ha ido muy bien. 

¿Cuáles son, en tu nueva etapa, tus principales 
actividades? ¿Mantienes alguna relación con el 
mundo de la Fitopatología?

Me jubilé y a los pocos meses comenzó la pandemia, 
así que no he podido realizar una de las actividades que 

más me gusta, la de viajar. Tres viajes 
previstos, a Sicilia, Perú y China, se 
truncaron. Confío en que pronto la 
cosa cambie y los pueda realizar. Si 
no esos, otros. 

Estoy por montar un estudio de 
pintura y escultura en Valencia, 
cerca del mar, donde poder 
desarrollar proyectos artísticos 
aparcados hace tiempo pero no 
olvidados, y cursar on line alguna 
materia en la que quiero progresar, 
como, por ejemplo, el diseño 3D, y 

preparar quizás alguna exposición. 

Si puedo, seguiré organizando la exposición anual 
de Ciencia y Arte que realiza el Departamento de 
Producción Vegetal de la UdL, y que ya va por su 
duodécima edición. Una idea que surgió tras la dirección, 
junto con el catedrático de Historia del Arte de la UdL, 
Ximo Company, del Mínor en “Arte y Ciencia: fusión 
creativa”, vigente durante un par de años, siguiendo las 
nuevas corrientes docentes de muchas universidades 
europeas y americanas.

La Fitopatología siempre estará ahí, pero ya no me 
absorbe tanto como antes. Aunque todavía reviso 
publicaciones para revistas nacionales e internacionales, 
y alguna que otra pendiente se va publicando, pero no 
creo que vaya a escribir un libro relacionado con la 
Patología Vegetal. Prefiero seguir escribiendo novelas (ya 
he escrito cuatro) y hacer los guiones correspondientes 
para, quién sabe, futuras películas.

¿Qué aspectos añoras más de tu actividad 
profesional anterior?

La transmisión de conocimiento. Un aspecto muy 
gratificante cuando la transmisión es bien recibida.

El aspecto o lado humano, y no tanto los logros 
científicos, de los investigadores que he conocido, 
que siempre me ha interesado y me sigue interesando 
en los que conservo como amigos. Y son ya muchos 
años. Ciencia y amistad. He tenido suerte. Ahora, tras 
la jubilación, aunque parecería más fácil, cuesta más 
contactar. A ver si en la postpandemia recupero ese 
contacto.
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Estoy por montar un 
estudio de pintura 
y escultura en 
Valencia, cerca del 
mar, donde poder 
desarrollar proyectos 
artísticos aparcados 
hace tiempo pero no 
olvidados



Mirando en retrospectiva, ¿qué te ha aportado a 
nivel personal tu actividad profesional? 

La gran cantidad de patosistemas abordados y 
las diferentes aproximaciones en sus estudios me 
ha proporcionado una visión de conjunto que creo 
importante para entender esa Biología que me gustaba ya 
en el colegio. Al igual que el Arte me ha permitido ver 
y distinguir niveles de grises, comunes en microscopía 
electrónica, y gamas de color, relieves con una 
concepción espacial algo diferente y muy útil al observar 

las células. De alguna forma esa fusión Arte-Ciencia, y 
Ciencia-Arte, tanto monta, ha sido constante en mis 
trabajos. 

Creo haber realizado bien esos “trabajos”, tanto 
docentes como investigadores, y que estos han sido 
reconocidos. Mi actividad profesional me ha dado 
estabilidad económica y emocional, así como amigos 
entrañables… y para toda la vida.

   ¡Salud!
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Mª CARMEN VIVES GARCÍA

Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias
Moncada, Valencia

Under siege: virus control in plant meristems and progeny

Bradamante, G., Scheid, O. M. e Incarbone, M.
The Plant Cell 33: 2523-2537. 

Publicado el 20 de mayo de 2021

Bajo asedio: control de virus en meristemos y 
progenie de plantas

La mayoría de virus patógenos no son 
capaces de invadir los meristemos apicales 

de las plantas que infectan y, además, la 
transmisión vertical a la progenie del huésped 
suele ser ineficaz. Estas barreras naturales 
son muy útiles para combatir las infecciones 
virales en agricultura ya que, por un lado, se 
puede regenerar material vegetal libre de virus 
mediante cultivo de tejidos, y por otro, se 
reduce el peligro de transmisión por semilla. 
En este trabajo, los autores describen los 
mecanismos moleculares que podrían estar 
implicados en estos fenómenos analizando los 
ensayos realizados en una amplia variedad de 
combinaciones virus-huésped. Los factores 
clave que podrían estar relacionados con la 
exclusión/invasión viral de los meristemos y 
de la progenie son: por parte de las plantas, 
la disponibilidad de conexiones intercelulares, 
las vías de defensa mediadas por RNAi y las 
vías de defensa independientes de RNAi; y, 
por parte de los virus, los supresores del RNAi. 
Curiosamente, en ciertas combinaciones 
virus-huésped en las que el virus puede 
invadir el meristemo, se ha observado que 
las plantas se pueden recuperar tras una 
infección aguda. En las plantas recuperadas, 

los nuevos tejidos presentan una menor 
carga viral permaneciendo asintomáticos y 
proporcionando protección cruzada frente a las 
reinfecciones por el mismo virus. En el proceso 
de recuperación, al igual que en el proceso de 
invasión de los meristemos, también se han 
identificado factores relacionados con las vías 
de defensa mediadas por RNAi y supresores 
del RNAi. Por otro lado, las infecciones 
asintomáticas persistentes también se han 
relacionado con virus que presentan altas tasas 
de transmisión vertical. Estas observaciones 
sugieren una estrecha relación entre la invasión 
de meristemos, la transmisión vertical, la 
capacidad de recuperación de las plantas tras 
una infección aguda y la persistencia viral. 
Además, la gran diversidad de mecanismos 
de ataque y defensa existente entre huéspedes 
y patógenos y la alta tasa de mutación de los 
virus, sugieren una coevolución rápida de los 
elementos integrantes de dichos mecanismos 
que determinan los diferentes grados de 
infectividad y susceptibilidad observados. El 
estudio de estos mecanismos es esencial para 
poder desarrollar estrategias de protección 
de los cultivos frente a enfermedades 
devastadoras.

mailto:vives_mac@gva.es
https://doi.org/10.1093/plcell/koab140


El movimiento de material vegetal a nivel 
global ha permitido la introducción de 

patógenos desde zonas nativas o endémicas 
hasta regiones no afectadas, produciendo 
cambios constantes en su distribución mundial. 
El éxito de estos patógenos viene determinado 
por su potencial adaptativo. El estudio de este 
potencial adaptativo y de los mecanismos 
subyacentes al mismo, son de gran relevancia 
para el desarrollo de estrategias efectivas de 
gestión y control de estos patógenos vegetales. 
La bacteria Xylella fastidiosa, uno de los 
patógenos emergentes más recientes, presenta 
un amplio rango geográfico y de huéspedes. Con 
los avances en la secuenciación de genomas, 
se ha clarificado su división geográfica y de 
huéspedes, identificándose tres subespecies 
principales (fastidiosa, multiplex y pauca) con 
un rango alopátrico ancestral (América) en 
plena expansión (Europa y Asia). 

En este trabajo se presenta el estudio de 
divergencia alopátrica de la subespecie 
fastidiosa, responsable de la enfermedad de 
Pierce en la vid, en Norteamérica. Mediante 
aislamiento de la bacteria y secuenciación  
de novo (Illumina® HiSeq2000), se han 
establecido las relaciones filogenéticas, y se ha 

medido la diversidad genética, e identificado 
distintos eventos de recombinación e 
inserción/deleción de genes, entre poblaciones 
de EE. UU., Costa Rica, España y Taiwán. Se 
ha identificado un evento de introducción, 
datado hace 150 años, desde Centroamérica 
(Costa Rica) a California (clados PD-II y PD-
III), con una rápida expansión a otros estados 
del sureste de EE. UU. (clado PD-I). Pese a 
la gran cantidad de genomas secuenciados, no 
ha sido posible diferenciar entre un evento 
de reintroducción reciente en California o 
una alta diversidad genética ancestral (en 
el clado PD-I). Así mismo, identifican que 
las muestras de España y Taiwán proceden 
de dos eventos distintos de exportación de 
material desde EE. UU., desde California y 
Florida respectivamente. Pese a que analizan 
solo dos muestras de cada uno de estos dos 
países, estos genomas presentan una alta 
diversidad nucleotídica y valores de FST que, 
junto con la ganancia y pérdida diferencial de 
genes implicados en adaptación al huésped, 
virulencia, o represores de formación de 
biofilm, reflejan una firma de barrido selectivo 
similar a las poblaciones de EE. UU. (indicativo 
del proceso adaptativo); indicando que los 
estudios genómicos reflejan la evolución de 

Divergencia alopátrica en poblaciones de bacterias 
patógenas tras la emergencia de la enfermedad

BEATRIZ SABATER-MUÑOZ  

Instituto de Biología Molecular y Celular de Plantas (IBMCP, CSIC-UPV)
Grupo Biología Integrativa de Sistemas
Valencia

Allopatric plant pathogen population divergence following disease 
emergence

Castillo A. I., Bojanini I., Chen H., Knadel P. P., de la Fuente L. y Almeida R. P. P.
 Appl. Environ. Microbiol. 87: e02095-20.

Publicado el 11 de marzo del 2021
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mailto:bsabater@ibmcp.upv.es
https://journals.asm.org/doi/full/10.1128/AEM.02095-20
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X. fastidiosa subesp. fastidiosa con evidencias 
de adaptación local y de expansión de nicho 
(potencial adaptativo). Sin embargo, les 

queda por explicar el papel biológico de los 
genes únicos identificados en esta adaptación 
y expansión geográfica.

Cambios espontáneos en la compatibilidad 
somática de Fusarium circinatum

ANA MARÍA PASTRANA LEÓN

Plant Pathology
Vineland Research and Innovation Centre
Ontario, Canada

Spontaneous changes in somatic compatibility in Fusarium 
circinatum

Gordon, T. R., Henry, P. M., Jenner, B. N. y Scott, J.C.
Fungal Biology 125: 725-732.

Publicado en septiembre de 2021

La prevalencia de la reproducción sexual en 
las poblaciones naturales se atribuye a la 

creación de nuevas combinaciones genotípicas 
sobre las cuales actúa la selección natural. En 
el caso de las poblaciones fúngicas, los virus se 
pueden mover entre individuos solo cuando 
una cepa infectada se fusiona somáticamente 
con una no infectada. Dicho proceso requiere 
que ambas cepas compartan los mismos alelos 
en los loci involucrados en la compatibilidad 
somática. Al generar nuevas combinaciones, 
la reproducción sexual reduce la probabilidad 
de que dos individuos sean somáticamente 
compatibles, lo cual, a su vez, disminuye la 
tasa a la que los virus pueden moverse a través 
de la población. 

Aunque la reproducción sexual es la más 
común en hongos, muchas especies son 
también capaces de multiplicarse clonalmente. 
Así, la reproducción asexual les permite una 
replicación rápida de genotipos exitosos. 

Por ello, en la mayoría de los casos, las 
poblaciones de hongos patógenos de plantas 
están representados por un solo patotipo y un 
único grupo de compatibilidad. En este caso, 
los hongos con reproducción asexual podrían 
beneficiarse de mutaciones espontaneas en loci 
implicados en el proceso de compatibilidad, de 
tal manera que podrían defenderse de los virus 
parásitos sin necesidad de recombinación 
sexual. En estudios anteriores, varios grupos 
de compatibilidad de Fusarium circinatum, el 
agente causal del “cancro resinoso en pinos”, 
mostraron estar asociados al mismo linaje 
clonal, lo cual indica que pudieron generarse 
a través de mutaciones espontáneas y no por 
reproducción sexual. 

En uno de sus últimos estudios, el profesor 
Thomas R. Gordon nos revela cómo las 
mutaciones espontáneas son la causa de la 
variedad de grupos de compatibilidad en las 
poblaciones de Fusarium circinatum. Además, 

mailto:anapasleo@gmail.com
https://doi.org/10.1016/j.funbio.2021.04.008


Este interesante estudio está centrado en los 
efectos que tienen las actividades agrarias 

en las comunidades de nematodos del suelo. 
En los suelos agrarios, no solo los nematodos 
fitoparásitos son importantes, sino que existen 
diversos grupos tróficos que influyen en los  
ciclos del carbono, biogeoquímicos, y en cam-
bios de la actividad y composición de la fau-
na microbiológica del suelo. En este sentido, 
a pesar de los diversos artículos centrados en 
analizar los cambios (cualitativos y cuantitati-
vos) de los nematodos con las diferentes acti-

vidades agrarias, no existía una cuantificación 
de los mismos usando parámetros similares 
y con las técnicas de metaanálisis. Puissant  
et al. (2021) analizan 103 estudios permitien-
do estimar el efecto de diversas prácticas cul-
turales en las comunidades de nematodos. Los 
autores indican que proporcionar la dirección 
y la magnitud de las respuestas de los nemato-
dos del suelo a las prácticas agrícolas es fun-
damental para facilitar el modelado mundial 
de la biodiversidad del suelo en escenarios de 
cambio global. 
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los resultados de este trabajo exponen que 
dichas mutaciones suceden con una frecuencia 
de entre 5 y 8 por cada millón de esporas. Al 
contrario de lo esperado, las mutaciones no 
ocurrieron en los genes conocidos por estar 
relacionados con el proceso de compatibilidad, 
por lo que se sugiere que ocurrieron en 
genes con una función inexplorada hasta el 
momento.

En resumen, el estudio concluye que este 
proceso de diversificación provee una 
alternativa por la cual los hongos que se 
propagan clonalmente se benefician de un 
mecanismo de defensa celular que, de otro 
modo, requeriría de la recombinación sexual.

La fertilización órgano-mineral, agricultura de 
conservación, cultivo de cobertura y nematicidas 
provocan efectos más importantes sobre la 
nematofauna que los herbicidas, la asociación de 
cultivos, la fertilización mineral y la labranza 

JUAN EMILIO PALOMARES RIUS

Instituto de Agricultura Sostenible-CSIC
Córdoba

Quantification of the global impact of agricultural practices on soil 
nematodes: A meta-analysis

Puissant, J., Villenave, C., Chauvin, C. Plassard, C. Blanchart, E. y Trap, J.
Soil Biology and Biochemistry 161: 108383. 

Publicado on-line el 6 de agosto de 2021

mailto:palomaresje@ias.csic.es
https://doi.org/10.1016/j.soilbio.2021.108383
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El metaanálisis realizado siguió las pautas de 
PRISMA y se utilizaron estudios que investi-
gaban el efecto de prácticas culturales en los 
nematodos. Los estudios seleccionados han 
incluido datos nematológicos que evaluaban 
efectos de, al menos, uno de los cuatro ma-
yores bloques de análisis (manipulación de la 
diversidad vegetal, uso de pesticidas, laboreo 
y fertilización) o diferentes tipos de sistemas 
agrícolas en conversión (convencional en 
agricultura de conservación, convencional a 
agricultura orgánica o investigaciones que es-
tudiasen los dos tipos de conversiones). Estos 
parámetros fueron necesarios para una selec-
ción preliminar de estudios que pasaron por 
diversos filtros hasta quedarse con un número 
final de 103 artículos y 1338 observaciones dis-
tribuidas alrededor del mundo, aunque África 
estuvo escasamente representada [América 
(32 %), Europa (28 %), Asia (34 %) y Áfri-
ca (6 %)]. Los datos de estos artículos fueron 
analizados estadísticamente usando métodos 
de metaanálisis.

Los resultados indican que, a nivel global 
(promediando todos los índices de nemato-
dos), la fertilización órgano-mineral, agricul-
tura de conservación, cultivo de cobertura 
y nematicidas presentaron los efectos más 
importantes, mientras que herbicidas, aso-

ciación de cultivos, fertilización mineral y 
laboreo fueron más bajos. Al nivel de grupos 
tróficos, las prácticas agrícolas tuvieron dife-
rentes impactos: por ejemplo, la rotación de 
cultivos redujo principalmente la abundancia 
de nematodos fitoparásitos (–47 %); el cul-
tivo de cobertura aumentó principalmente 
la abundancia de depredadores omnívoros  
(+80 %), mientras que la fertilización orgáni-
ca promovió predominantemente los bacte-
rívoros (+113 %) y fungívoros (+141 %). La 
rotación de cultivos redujo la abundancia ab-
soluta de nematodos fitoparásitos en un 47 % 
cuando la rotación fue superior a dos años. A 
nivel de comunidades de nematodos, los insu-
mos químicos, el monocultivo y la aplicación 
de plaguicidas redujeron la abundancia de ne-
matodos y la estructura de la red alimentaria, 
y promovieron las comunidades de nematodos 
favorecidos por un exceso de nutrientes. Los 
biocidas y nematicidas reducen la abundancia 
total, diversidad de Shannon y la complejidad 
de la red trófica de nematodos del suelo. El 
efecto de las prácticas agrícolas está altamente 
relacionado con el tiempo transcurrido desde 
la última intervención agrícola (por ejemplo, 
aplicación de fertilizantes o de plaguicidas) y, 
sobre todo, la duración de la práctica agrícola.
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Tras la consulta realizada a los socios en febrero de 2021, la Junta directiva de la SEF decidió 
posponer al año 2022 la realización del XX Congreso de la SEF en Valencia, que se celebrará, 

finalmente, del 24 al 26 de octubre de manera presencial. Además, y siguiendo con las preferencias 
de los socios, la renovación de la Junta se llevará cabo durante la realización del congreso. A su 
vez, la Junta Directiva del Grupo especializado en Detección, Diagnóstico e Identificación de la SEF 
(GEDDI-SEF) decidió aplazar su V Asamblea General y las elecciones a la Junta Directiva del Grupo, 
cuya celebración se hace coincidir habitualmente con el Congreso de la SEF. La V Reunión Científica 
del GEDDI se celebrará en el año 2023 para que no coincida con el XX Congreso SEF.

El XX Congreso de la SEF se celebrará finalmente en 
2022

UE NOTICIA en 2021 F

Nuestro compañero de la SEF, Jaime 
Cubero, investigador titular en el 

Departamento de Patología Vegetal 
del INIA, fue nombrado en enero 
de 2021 editor sénior de la revista 
Phytopathology. Publicada por la 
Sociedad Americana de Fitopatología 
(APS, American Phytopathology Society), 
Phytopathology es una de las revistas de 
referencia en el campo de la fitopatología. 
¡Enhorabuena, Jaime!

Jaime Cubero, editor 
sénior de la revista 
Phytopathology

https://sef.es/sites/default/files/inline-files/consultaSEF.pdf
https://vlcsef2020.com/sede/
https://vlcsef2020.com/sede/


Desde marzo de 2021 tenemos a nuestra disposición en la página web de la SEF la Galería 
Fotográfica de Enfermedades de cultivos agrícolas y especies forestales. Elaborada por una 

comisión dentro del Grupo especializado en Detección, Diagnóstico e Identificación de la SEF 
(GEDDI-SEF), la galería sigue creciendo con nuevas imágenes y cultivos. 

Ya está disponible la Galería Fotográfica 
de Enfermedades GEDDI-SEF
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https://sef.es/grupos-de-trabajo/1/galeria
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El BOE publicó en mayo el Real 
Decreto 285/2021 por el que 

se establecen las condiciones de 
almacenamiento, comercialización, 
importación o exportación, control 
oficial y autorización de ensayos con 
productos fitosanitarios, y modifica 
el Real Decreto 1311/2012, de 14 de 
septiembre, para el uso sostenible de 
los productos fitosanitarios. Esta nueva 
normativa hace especial incidencia 
en el terreno de la comercialización 
e introduce disposiciones pioneras 
en el ámbito de la Unión Europea. 
Precisamente, la UE lanzó una consulta 
pública on-line en enero de 2021 para evaluar el impacto de la Directiva 2009/128/CE para conseguir 
un uso sostenible de los plaguicidas, cuyos resultados se pueden consultar aquí. También este año 
dijimos adiós al fungicida de amplio espectro, mancozeb, retirado por la CE debido a sus efectos 
nocivos sobre la reproducción y el sistema endocrino de humanos y animales según la Autoridad 
Europea de Seguridad Alimentaria (EFSA).

En mayo anunciábamos la digitalización y acceso abierto en la página web de la SEF de la 
monografía titulada Enfermedades de los cítricos, publicada originalmente en el año 2000. 

Además, también están disponibles los libros Enfermedades de plantas causadas por bacterias, 
Enfermedades causadas por nematodos fitoparásitos en España, Enfermedades de las plantas 
causadas por hongos, oomicetos y Patógenos de plantas descritos en España, 2ª edición.

España y Europa actualizan su legislación sobre 
fitosanitarios

Acceso abierto en formato digital 
a varios libros editados por la SEF

>> FUE NOTICIA en 2021 

Tractor esparciendo pesticidas e insecticidas (Aqua Mechanical, 2016; 
CC BY 2.0). 

https://ec.europa.eu/info/law/better-regulation/have-your-say/initiatives/12413-Sustainable-use-of-pesticides-revision-of-the-EU-rules/public-consultation_es
https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Tractor_Fertilize_Field_Pesticide_And_Insecticide.jpg
https://creativecommons.org/licenses/by/2.0/
https://sef.es/publicaciones-SEF
https://zenodo.org/record/4698839#.YZzJbtDMJdi
https://www.bubok.es/libros/257130/ENFERMEDADES-DE-PLANTAS-CAUSADAS-POR-BACTERIAS
https://zenodo.org/record/3860199#.YZzJttDMJdh
https://zenodo.org/record/3859425#.YZzKJdDMJdh
https://www.mapa.gob.es/es/agricultura/publicaciones/patogenos%20final_tcm30-57872.pdf


La revista Nature Communications publicaba en su número de octubre el desarrollo, por parte de 
investigadores del Instituto de Agricultura Sostenible (IAS-CSIC), de un método de teledetección 

específico para los primeros síntomas de Xylella fastidiosa. Desde un abordaje diferente, un 
estudio publicado en enero en Scientific Reports por científicos italianos describe un conjunto de 
metabolitos como posibles marcadores en las infecciones por Xylella en el olivo. Por otro lado, la 
Universidad de Alicante ha suscrito un convenio con la Conselleria de Agricultura, Desarrollo Rural, 
Emergencia Climática y Transición Ecológica de la Generalitat Valenciana, para desarrollar el proyecto 
“Investigación e implementación 
de estrategias microbiológicas 
para combatir el crecimiento de 
Xylella fastidiosa en la Comunitat 
Valenciana”, con tres expertos de 
la Universidad de Alicante como 
investigadores principales: Francis 
Mojica, microbiólogo y descubridor 
del sistema de reparación genética 
CRISPR; el microbiólogo Jesús 
García; y César Bordehore, biólogo y 
experto en modelización de sistemas 
dinámicos, además de coordinador 
de la Estación Científica Montgó-
Dénia (ESCIMO-Dénia). 

Avances en el conocimiento y diagnóstico de Xylella 
fastidiosa
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Olivo centenario 1 (Yellow.Cat, 2010; CC BY 2.0).

El pasado 20 de octubre celebramos los 40 años de existencia de 
la SEF mediante un encuentro virtual con más de 200 asistentes 

registrados. En este encuentro pudimos volver a los inicios de nuestra 
Sociedad y de su relación con los servicios de Sanidad Vegetal, gracias a 
las intervenciones de Javier Romero y José Luis Palomo, respectivamente. También pudimos conocer 
la evolución de la investigación dentro del campo de la Fitopatología, gracias a las contribuciones 
de Mª Milagros López, Fernando García-Arenal, 
Josep Armengol y Marifé Andrés. Además, 
pudimos disfrutar de las interesantes reflexiones 
y de momentos entrañables con los vídeos 
enviados por los presidentes de la SEF, y repasar 
lo mejor de nuestra historia y actividades de 
la SEF con el material audiovisual preparado 
por los organizadores. Todos los participantes 
y todos los inscritos hicieron de estas Jornadas 
una celebración muy especial.

La SEF celebró en línea su 40 Aniversario

https://www.nature.com/articles/s41467-021-26335-3
https://www.nature.com/articles/s41598-020-80090-x
https://www.flickr.com/photos/9084427@N07/4752183682
https://creativecommons.org/licenses/by/2.0/
https://vlcsef2020.com/40-aniversario-sef/
https://vlcsef2020.com/40-aniversario-sef/
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Identification of new 
sub-Saharan African 
begomoviruses and Bemisia 
tabaci species boundaries

Happyness 
Gabriel Mollel.

 Instituto de 
Hortofruticultura Subtropical 
y Mediterránea La Mayora 
– Universidad de Málaga 
– Consejo Superior de 
Investigaciones Científicas 
(IHSM-UMA-CSIC).

Dres. Jesús Navas 
Castillo, Elvira Fiallo Olivé y 
John Colvin.                                                                 

29 de noviembre de 
2019. UMA.

New insights into the 
biology, ecology and 
control of black-foot 
disease in grapevine

Carmen 
Berlanas Vicente.

Instituto de 
Ciencias de la Vid y del Vino 
(ICVV). Consejo Superior de 
Investigaciones Científicas 
– Universidad de la Rioja 
(UNIR) – Gobierno de La Rioja. 
Logroño, La Rioja.

Dres. David 
Gramaje Pérez y Enrique 
García-Escudero Domínguez.                                    

2 de abril de 
2020, mediante sistema de 
videoconferencia.

ESIS
DOCTORALEST

Estudio de la expresión y 
función de genes cruciales 
asociados a procesos de 
desarrollo postembrionario 
durante la organogénesis 
de novo de agallas y 
células gigantes inducidas 
por Meloidogyne spp. en 
Arabidopsis

Rocío Olmo 
López

Grupo de 
Biotecnología y Biología 
Molecular de Plantas (GBBMP) 
del Área de Fisiología Vegetal, 
Departamento de Ciencias 
Ambientales, Universidad de 
Castilla- La Mancha (UCLM).

Dres. Carolina 
Escobar Lucas y Javier Cabrera 
Chaves (codirector).

18 de febrero de 
2020. Facultad de Ciencias 
Ambientales y Bioquímica, 
UCLM, Toledo.

http://sef.es/sites/default/files/2020-07/tesisgabrielmollel.pdf
http://sef.es/sites/default/files/2020-09/rocioolmo.pdf
http://sef.es/sites/default/files/2020-07/tesiscarmenberlanas.pdf
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Castanea sativa Mill. ante 
Phytophthora cinnamomi, 
estrés hídrico y otros 
factores del cambio global

Álvaro Camisón 
Caballero.

Centro 
Universitario de Plasencia, 
Universidad de Extremadura 
(UEx Plasencia).

Dres. Alejandro 
Solla Hach y María Ángela 
Martín Cuevas (codirectora; 
Universidad de Córdoba).

 30 de octubre de 
2020. Centro Universitario de 
Plasencia, UEx.

Epigenetic changes in galls 
induced by the nematode 
Meloidogyne javanica in 
Arabidopsis  

Ana Cláudia 
Pereira da Silva.

Grupo de 
Biotecnología y Biología 
Molecular de Plantas, del 
Área de Fisiología Vegetal, 
Departamento de Ciencias 
Ambientales, Universidad de 
Castilla-La Mancha (UCLM). 

Dras. Carolina 
Escobar Lucas y Carmen Fenoll 
Comes (codirectora).

2 de noviembre de 
2020, online.

Papel de los efectores 
tipo III en la especificidad 
de huésped de los 
patovares de Pseudomonas 
savastanoi  

Alba Moreno 
Pérez 

Instituto de 
Hortofruticultura Subtropical 
y Mediterránea La Mayora 
– Universidad de Málaga 
– Consejo Superior de 
Investigaciones Científicas 
(IHSM-UMA-CSIC).

Dr. Cayo Ramos 
Rodríguez.                   

20 de noviembre de 
2020. UMA.

Computational and 
molecular study of 
terpene synthase genes in 
Trichoderma

Isabel Vicente 
Muñoz.

 Grupo 
de Patología Vegetal 
y Micología de la 
Universidad de Pisa (Italia) 
– Grupo de Fitopatología 
y Control Biológico del 
Instituto Hispano-Luso de 
Investigaciones Agrarias 
(CIALE) de la Universidad de 
Salamanca (USAL).

Prof. Giovanni 
Vannacci y Prof. Enrique 
Monte Vázquez.

 15 de julio de 
2020. Pisa (Italia), de forma 
telemática.

http://sef.es/sites/default/files/2020-07/tesisisabelvicente.pdf
https://sef.es/sites/default/files/2020-12/tesisalvarocamison.pdf
http://sef.es/sites/default/files/2021-01/tesispereiradasilva.pdf
http://sef.es/sites/default/files/2021-01/albamoreno.pdf
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Characterization of 
the fungal endophyte 
Colletotrichum tofieldiae 
as potential bioinoculant 
for use in agriculture  

Sandra Díaz 
González. 

 ETSI Agronómica, 
Alimentaria y de Biosistemas 
– Centro de Biotecnología 
y Genómica de Plantas 
(CBGP) de la Universidad 
Politécnica de Madrid (UPM) – 
PlantResponse Biotech S.L. 

Dres. Soledad 
Sacristán y Frédéric Brunner.                                            

15 de febrero de 
2021, online.

Fusariosis de los cultivos de 
la fresa y el espárrago en 
España: Caracterización y 
métodos de control  

Eduardo de la 
Lastra Alcalde.

Instituto Andaluz 
de Investigación y Formación 
Agraria, Pesquera, Alimentaria 
y de la Producción Ecológica 
(IFAPA), Grupo Protección 
Vegetal Sostenible, Laboratorio 
de Biotecnología.

Dra. María Nieves 
Capote Maínez.                          

28 de octubre de 
2021, online.

>> TESIS DOCTORALES

Characterization of 
resistant Cucumis 
germplasm to manage 
root-knot nematodes 
Meloidogyne spp.  

Alejandro 
Expósito Creo.

 Universitat 
Politècnica de Catalunya 
(UPC). Departament 
d’Enginyeria Agroalimentària i 
Biotecnologia (DEAB).

Dr. Francisco Javier 
Sorribas Royo. 

 5 de febrero de 
2021, online.

http://sef.es/sites/default/files/2021-02/tesisalejandroexposito.pdf
http://sef.es/sites/default/files/2021-03/tesisdiazgonzalez.pdf
http://sef.es/sites/default/files/2021-11/tesisdelalastra.pdf
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NOTA INFORMATIVA:

Os recordamos la obligación de comunicar a la administración pública competente “...la aparición 
de organismos nocivos de los vegetales o de síntomas de enfermedad para los vegetales y sus 
productos, cuando no sean conocidos en la zona…”, tal y como establece la Ley de Sanidad Vegetal 
(Ley 43/2002).

En consecuencia, y con anterioridad a la publicación de los resultados, los investigadores tienen la 
obligación de ponerse en contacto con el Servicio de Sanidad Vegetal de la Comunidad Autónoma 
correspondiente para informar de la detección de nuevos patógenos, si se trata de primeras citas 
en España.

Igualmente, se debe contactar con dichos servicios ante cualquier nueva detección de un organismo 
de cuarentena (aunque no sea primera cita en España); ante la duda, se recomienda consultar con 
estos servicios el posible estatus de organismo de cuarentena para el patógeno identificado.

HONGOS Y OOMICETOS 

First Report of Verticillium wilt on eggplant in Almería province, Spain
Gómez-Vázquez, J. M., Aguilera-Lirola, A. y Martín-Bretones, G.
Plant Disease 104: 3260 (2020).

First Report of Colletotrichum karstii causing fruit anthracnose of Carissa 
grandiflora in Spain
García-López, M. T., Gordon, A., Raya, M. C., Díez, C. M. y Moral, J.
Plant Disease 105: 492 (2020).

Vascular fungi associated with branch dieback of olive in super-high-
density systems in Southern Spain
Agustí-Brisach, C., Jiménez-Urbano, J. P., Raya, M. C., López-Moral, A. y Trapero, A. 
Plant Disease 105: 797-818 (2021).

New hosts for Lecanosticta acicola and Dothistroma septosporum in 
newly established arboreta in Spain
Mesanza, N., Raposo, R., Elvira-Recuenco, M., Barnes, I., van der Nest, A., Hernández, M., 
Pascual, M. T., Barrena, I., San Martín, U., Cantero, A., Hernández-Escribano, L. e Iturritxa, E. 
Forest Pathology 51: e12650 (2021).

Two indigenous Berberis species from Spain were confirmed as alternate 
hosts of the yellow rust fungus Puccinia striiformis f. sp. tritici
Rodríguez-Algaba, J., Støvring Hovmøller, M., Villegas, D., Cantero, C., Jin, Y. y Fejer-
Justesen, A. 
Plant Disease, First look (25 de febrero de 2021).

JUAN A. NAVAS-CORTÉS

uevas descripciones de
Patógenos en España  
octubre 2020 - septiembre 2021

https://www.boe.es/buscar/pdf/2002/BOE-A-2002-22649-consolidado.pdf
https://doi.org/10.1094/PDIS-11-19-2456-PDN
https://doi.org/10.1094/PDIS-07-20-1581-PDN
https://doi.org/10.1094/PDIS-08-20-1750-RE
https://doi.org/10.1111/efp.12650
https://doi.org/10.1094/PDIS-02-21-0269-SC
mailto:j.navas@csic.es
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First report of Diaporthe amygdali associated with twig canker and shoot 
blight of nectarine in Spain
Beluzán, F., Olmo, D., León, M., Abad-Campos, P. y Armengol, J.
Plant Disease, First look (29 de marzo de 2021).

First report of Verticillium wilt and mortality of Ailanthus altissima 
caused by Verticillium dahliae and V. albo-atrum sensu lato in Spain
Moragrega, C., Carol, J., Bisbe, E., Fabregas, E. y Llorente, I.
Plant Disease, First look (4 de mayo de 2021).

Etiology of Septoria leaf spot of pistachio in Southern Spain
López-Moral, A., Agustí-Brisach, C., Raya-Ortega, M.C., Lovera, M., Trapero, C., Arquero, 
O. y Trapero-Casas, A.
Plant Disease, First look (2 de septiembre de 2021).

First report of Neofusicoccum parvum causing canker on Castanea sativa 
in Spain
Ciordia, M., Loureiro, M. D. y González, A. J.
Plant Disease, First look (27 de septiembre de 2021).

First report of Erysiphe corylacearum causing powdery mildew on Corylus 
avellana in Spain
Mazzaglia, A., Drais, M. I., Turco, S., Silvestri, C., Cristofori, V., Aymami, A., Casadó, V. y 
Rovira, M. 
New Disease Reports 44: e12035 (2021).

BACTERIAS  

Evidence that Xylella fastidiosa is the causal agent of almond leaf scorch 
disease in Alicante, mainland Spain (Iberian Peninsula)
Marco-Noales, E., Barbé, S., Monterde, A., Navarro, I., Ferrer, A., Dalmau, V., Aure, C. M., 
Domingo-Calap, M. L., Landa, B. B. y Roselló, M.
Plant Disease, First look (11 de mayo de 2021).

First report of bacterial leaf blight caused by Xanthomonas hortorum pv. 
carotae on carrots in Spain
Palomo, J. L., Shima, M., Monterde, A., Navarro, I., Barbé, S. y Marco-Noales, E.
Plant Disease, First look (8 de octubre de 2021).

https://doi.org/10.1094/PDIS-10-20-2283-PDN
https://doi.org/10.1094/PDIS-03-21-0463-PDN
https://doi.org/10.1094/PDIS-02-21-0331-RE
https://doi.org/10.1094/PDIS-06-21-1231-PDN
https://doi.org/10.1002/ndr2.12035
https://doi.org/10.1094/PDIS-03-21-0625-SC
https://doi.org/10.1094/PDIS-11-20-2493-PDN
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NEMATODOS

An integrative taxonomic study of the needle nematode complex 
Longidorus goodeyi Hooper, 1961 (Nematoda: Longidoridae) with 
description of a new species 

Descripción de Longidorus panderaltum sp. nov.

Cai, R., Prior, T., Lawson, B., Cantalapiedra-Navarrete, C., Palomares-Rius, J. E., Castillo, P. y 
Archidona-Yuste, A. 
European Journal of Plant Pathology 158: 59-81 (2020).

New evidence of cryptic speciation in the family Longidoridae (Nematoda: 
Dorylaimida) 

Descripción de Longidorus tabernensis sp. nov., Xiphinema subbaetense sp. nov.

Cai, R., Archidona-Yuste, A., Cantalapiedra-Navarrete, C., Palomares-Rius, J. E. y Castillo, P. 
Journal of Zoological Systematics and Evolutionary Research 58: 869-8991 (2020).

Morphostatic speciation within the dagger nematode Xiphinema 
hispanum-complex species (Nematoda: Longidoridae) 

Descripción de Xiphinema malaka sp. nov.

Archidona-Yuste, A., Cai, R., Cantalapiedra-Navarrete, C., Carreira, J. A., Rey, A., Viñegla, 
B., Liébanas, G., Palomares-Rius, J. E. y Castillo, P. 
Plants 9: 1649 (2020).

Studies on Longidorus iberis (Escuer & Arias, 1997) n. comb. (Nematoda: 
Longidoridae) from Spain
Clavero-Camacho, I., Liebanas, G., Cantalapiedra-Navarrete, C., Archidona-Yuste, A., 
Castillo, P. y Palomares-Rius, J. E. 
Nematology 23: 871-885 (2021).

Remarkable cryptic diversity of Paratylenchus spp. (Nematoda:  
Tylenchulidae) in Spain 

Descripción de Paratylenchus caravaquenus sp. nov., Paratylenchus indalus sp. 
nov., Paratylenchus pedrami sp. nov., Paratylenchus zurgenerus sp. nov.,  

Paratylenchus enigmaticus, Paratylenchus hamatus, Paratylenchus holdemani, 
Paratylenchus israelensis y Paratylenchus veruculatus. 

Clavero-Camacho, I., Cantalapiedra-Navarrete, C., Archidona-Yuste, A., Castillo, P. y 
Palomares-Rius, J. E. 
Animals 11: 1161 (2021).

Integrative taxonomy reveals hidden cryptic diversity within pin 
nematodes of the genus Paratylenchus (Nematoda: Tylenchulidae)

Descripción de Paratylenchus amundseni, Paratylenchus aciculus, Paratylenchus 
neoamblycephalus, Paratylenchus pandatus, Paratylenchus recisus,  

Paratylenchus variabilis, Paratylenchus verus y Paratylenchus vitecus

https://doi.org/10.1007/s10658-020-02055-0
https://doi.org/10.1111/jzs.12393
https://doi.org/10.3390/PLANTS9121649
https://brill.com/view/journals/nemy/23/8/article-p871_2.xml
https://doi.org/10.3390/ANI11041161
https://doi.org/10.3390/plants10071454
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VIRUS Y VIROIDES 

First report of tomato brown rugose fruit virus in tomato in Spain
Alfaro-Fernández, A., Castillo, P., Sanahuja, E., Rodríguez-Salido, M. C. y Font, M. I.  
Plant Disease 105: 115 (2021).

First report of Grapevine asteroid mosaic associated virus in grapevine in 
Spain 
Morán, F., Canales, C., Olmos, A. y Ruiz-García, A. B.  
Plant Disease 105: 517 (2021).

First report of Cucurbit chlorotic yellows virus infecting cucumber plants 
in Spain 
Chynoweth, R., Jiménez, D., Liberti, D., Bellón-Dona, D., Carralero-González, A., Crespo-
Sempere A. y Albiach-Martí, M. R. 
Plant Disease, First look (22 de septiembre de 2021)

First report of Passiflora edulis symptomless virus in pomegranate in 
Spain
Canales, C., Morán, F., Candresse, T., Olmos, A. y Ruiz-García, A. B. 
Journal of Plant Pathology (2021). In press

Clavero-Camacho, I., Palomares-Rius, J. E., Cantalapiedra-Navarrete, C., León-Ropero, G., 
Martín-Barbarroja, J., Archidona-Yuste, A. y Castillo, P.
Plants 10: 1454 (2021).

Global distribution of the reniform nematode genus Rotylenchulus with 
the synonymy of R. macrosoma with R. borealis
Palomares-Rius, J. E., Clavero-Camacho, I., Archidona-Yuste, A., Cantalapiedra-Navarrete, 
C., León-Ropero, G., Braun Miyara, S., Karssen, G. y Castillo, P. 
Plants 10: 7 (2021).

>> NUEVOS PATÓGENOS EN ESPAÑA

https://doi.org/10.3390/plants10071454
https://doi.org/10.3390/plants10010007
https://doi.org/10.1094/PDIS-06-20-1251-PDN
https://doi.org/10.1094/PDIS-07-20-1566-PDN
https://doi.org/10.1094/PDIS-12-20-2553-PDN
https://link.springer.com/article/10.1007/s42161-021-00940-z
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La edición genómica y el “Green Deal” 
de la Unión Europea

La estrategia “Farm to Fork” (F2F) incluida 
en el “Green Deal” de la Unión Europea 
(UE) propone la reducción drástica del 

uso de los plaguicidas químicos, los fertilizantes 
y los antibióticos en ganadería, por lo que nece-
sitamos el desarrollo de productos y estrategias 
que puedan ser de utilidad a los agricultores. La 
F2F apuesta por el control integrado de plagas 
para compensar la reducción de plaguicidas, lo 
que es una buena estrategia. Sin embargo, la 
introducción frecuente de nuevas plagas como 
consecuencia de la importación de productos 

vegetales y del cambio cli-
mático está generando si-
tuaciones para las que no 
existen procedimientos de 
control e, incluso, algunos 
previamente existentes se 
están deteriorando como 
resultado de los desequi-
librios biológicos produci-

dos por las alteraciones climáticas. La obtención 
de nuevos biopesticidas inocuos para la salud 
y el medio ambiente es también un objetivo  
prioritario.

La mejora genética

Los genomas están sujetos a mutaciones es-
pontáneas. Alguno de estos cambios puede ser 
favorable y lo seleccionaremos para programas 
de mejora. También hemos aprendido a aumen-
tar el número de mutaciones utilizando agentes 
químicos o físicos sobre las semillas. La variabi-
lidad de las semillas, junto a la hibridación se-
xual, constituyen el principal instrumento de la 
mejora. Como en el cruce sexual los caracteres 
de los parentales se mezclan al azar, es necesario 
recurrir a sucesivos retrocruces. El tiempo nece-
sario para obtener una nueva variedad mejorada 
es superior a una década.

LAS INNOVACIONES DERIVADAS DE LA 
EDICIÓN GENÓMICA NECESITAN UN 

MARCO REGULATORIO adecuado para su 
aplicación en Fitopatología

JOSÉ PÍO BELTRÁN PORTER 

Profesor de investigación ad honorem del CSIC 
Ha sido presidente de la European Plant Science Organization (EPSO) 

y Member of the Board of Governors del EU Joint Research Centre (JRC)

Instituto de Biología Molecular y Celular de Plantas (UPV-CSIC)
Valencia

ITOPATOLOGÍA y SOCIEDADF

La F2F apuesta 
por el control 
integrado de plagas 
para compensar 
la reducción de 
plaguicidas

mailto:jbeltran@ibmcp.upv.es
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La ingeniería genética y los 
cultivos transgénicos

Desde finales del siglo pasado, 
los mejoradores pueden introducir 
en las plantas genes aislados de otras 
especies que no hibridan con ellas, o 
genes aislados de microorganismos. 
Los cultivos transgénicos comer-
cializados consisten, fundamental-
mente, en plantas que incorporan 
genes que les confieren resistencia 
a enfermedades, como el taladro del 
maíz o la tolerancia a la acción de 
herbicidas. Cuando se combina el uso de plantas de co-
secha híbridas con la resistencia al ataque de insectos, se 
consiguen objetivos de la producción sostenible: produ-
cir más utilizando menos[1]. 

Las nuevas tecnologías de edición de genomas

Recientemente hemos desarrollado tecnologías que 
permiten la mutagénesis dirigida. Se basan en la posi-
bilidad de guiar una nucleasa (por ej., Cas9, CRISPR  
associated protein 9) al punto del genoma donde quere-
mos cortar la secuencia de ADN. Las guías deben reco-
nocer la secuencia del lugar de corte y pueden ser de na-
turaleza proteica (meganucleasas; nucleasas de dedo de 
cinc o nucleasas tipo TALEN) o consistir en una secuen-
cia de ARN complementaria a la del ADN en el sitio 
de corte (CRISPR/Cas). Producido el corte en el ADN, 
actúa la maquinaria de reparación celular, que comete 
errores, como la incorporación de algún nucleótido o su 
eliminación, que tienen como resultado la inactivación 
del gen (mutación SDN-1). Si, además de introducir en 
la planta la nucleasa y la secuencia de ARN guía, intro-
ducimos una secuencia molde corta, homóloga a la del 
gen diana en el punto de corte, pero 
que contenga alguna modificación 
(edición), se producirá también 
la inactivación del gen (mutación 
tipo SDN-2), ya que durante la re-
paración se incorporará dicho mol-
de editado. También podemos in-
troducir secuencias largas de ADN 
(mutación SDN-3) aisladas de otras 
especies (transgenes) o de la misma 
especie (cisgenes). Cuando se uti-

liza una Cas9 inactiva fusionada a 
una nucleotido desaminasa, se con-
sigue que un par de bases C/G mute 
a un par A/T y viceversa, sin nece-
sidad de que se produzca un corte 
en el genoma. Esta edición de pares 
de bases entraría en la categoría 
SDN-1[3,4].

Los mejoradores pueden intro-
ducir mutaciones en posiciones 
concretas del genoma sin incorpo-
rar gen alguno. Dichas mutaciones 
dirigidas son semejantes o, incluso, 

idénticas a mutaciones que se producen espontáneamen-
te en las plantas y se pueden detectar mediante secuen-
ciación genómica, aunque no es posible distinguir si se 
han producido espontáneamente o mediante edición ge-
nómica. La mutagénesis por edición genómica permite 
al mejorador la eliminación de genes indeseados ligados 
a otros de interés. Si trabajamos con variedades de élite 
es posible prescindir, en gran medida, de los retrocruces, 
obteniendo una nueva variedad en pocos años.

Desde el año 2014 se han publicado trabajos de inves-
tigación que dan cuenta del uso de la edición genómica 
para obtener nuevas plantas de cosecha con capacidades 
aumentadas. Se han descrito plantas de arroz, tomate, 
colza o trigo, con más semillas o de mayor peso. Se han 
obtenido variedades de uva, cacao o trigo resistentes a 
hongos; pepino o patata resistentes a virus; naranjas, po-
melos o tomates resistentes a bacterias; y nuevas varieda-
des de soja y maíz tolerantes a la sequía. También se han 
producido variedades de soja, cacahuete y colza con una 
composición en ácidos grasos mejorada, o variedades de 
tomate con alto contenido en licopeno o en GABA, o 

de trigo con contenido en gliadinas 
reducido[2,3,6].

La innovación sin un marco 
regulatorio adecuado es inútil

Existe un gran interés sobre el 
potencial de la edición genómica 
para contribuir a la agricultura del 
futuro. Convertir el nuevo conoci-
miento en innovaciones que apor-

>> FITOPATOLOGÍA y SOCIEDAD: innovaciones derivadas de la edición genómica 
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sostenible: producir 
más utilizando menos
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ten valor al sector agrario supone desafíos de 
tipo regulatorio a los que se está respondien-
do de manera diferenciada desde distintos 
ámbitos geográficos y socioeconómicos[2,4,5]. 

Muchos países se han adelantado a dis-
tinguir, desde el punto de vista regulatorio, 
los distintos procedimientos de edición ge-
nómica. Algunos países americanos como 
Argentina, Chile, Brasil, Colombia o Pa-
raguay han adaptado sus legislaciones o pu-
blicado normas para contemplar específica-
mente la edición genómica[4]. En general, 
las normativas contemplan resoluciones, caso por caso, 
basadas en la distinción del tipo de edición genómica 
utilizado: SDN-1, SDN-2 o SDN-3. Estados Unidos ha 
hecho un esfuerzo normativo importante que permite 
que las empresas lleven a los mercados productos edita-
dos genéticamente. De hecho, ha aprobado ya la comer-
cialización de champiñones –a los que se les ha editado 
un gen del enzima polifenoloxidasa– que no pardean en 
los lineales de venta o en las casas de los consumidores, y 
de un aceite saludable de soja, producido por la empresa 
Calyxt, al que se le eliminan las grasas trans editando sus 
enzimas ácido graso desaturasas. Por su parte, Japón ha 
dado luz verde a la comercialización de tomates editados 
con alto contenido en GABA, con efectos beneficiosos 
asociados a mantener baja la presión arterial de los con-
sumidores. Curiosamente, China, que es el país más ac-
tivo en la investigación de las técnicas de edición genó-
mica para introducir en las cosechas nuevos caracteres, 
no ha publicado normas al respecto.

La regulación de los cultivos transgénicos en la UE 
está sujeta a la Directiva Europea 2001/18/EC, que se 
aprobó de acuerdo con un principio de pre-
caución que atendía a supuestos peligros 
que el consumo de productos transgénicos 
podría tener para la salud de los consumi-
dores y para el medio ambiente. Estos pe-
ligros no se han materializado en los más 
de veinte años que esta Directiva lleva en 
vigor. Sin embargo, las restricciones que 
impone dicha regulación han dificultado la 
investigación científica y el emprendimien-
to en el sector agrobiotecnológico europeo. 
En el mes de julio de 2018, el Tribunal de 

Justicia de la Unión Eu-
ropea (TJUE) (véase Case 
C-528/16) sentenció que 
el uso de las variedades de 
plantas obtenidas median-
te edición genómica se tie-
ne que regular de acuerdo 
con la Directiva que regula 
los cultivos transgénicos. 
En su decisión, probable-
mente fue determinante el 
uso de técnicas de ingenie-
ría genética en los proce-

dimientos de edición de genomas[5]; y, si bien es cierto 
que las tecnologías de edición se pueden utilizar tam-
bién para introducir genes –en cuyo caso hablaríamos 
de nuevos cultivos transgénicos–, también lo es que la 
mutagénesis dirigida por edición genómica no supone la 
introducción de genes foráneos. Las nuevas variedades 
deberían ser evaluadas por lo que son, no por cómo se 
han obtenido. No parece razonable que dos variedades 
con una mutación idéntica sean reguladas de forma di-
ferente. Las mutaciones de las nuevas variedades están 
sujetas a trazabilidad mediante la secuenciación de su 
genoma, pero no respecto de la tecnología utilizada para 
su obtención. De todo esto se deduce la conveniencia 
de separar el uso de las técnicas de mutagénesis diri-
gida por edición genómica, de la regulación median-
te la Directiva 2001/18/EC, que fue aprobada muchos 
años antes del desarrollo de las técnicas de edición  
genómica.

La comunidad científica de la UE, bajo la iniciativa 
denominada EU-SAGE, ha solicitado a las autoridades 
europeas un cambio urgente en la regulación de las téc-

nicas de edición genómica.

 La Comisión Europea, 
en su informe de 29 de 
abril de 2021, reconoce 
las limitaciones de la le-
gislación europea vigente 
para seguir el ritmo de los 
avances científicos en este 
ámbito, así como que la 
legislación en vigor podría 
ser inadecuada para regular 
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Las restricciones que 
impone la Directiva 
Europea 2001/18/
EC han dificultado 
la investigación 
científica en el sector 
agrobiotecnológico 
europeo 

Algunos países 
americanos han 
adaptado sus 
legislaciones o 
publicado normas 
para contemplar 
específicamente la 
edición genómica

https://curia.europa.eu/juris/document/document.jsf?text=&docid=204387&pageIndex=0&doclang=ES&mode=req&dir=&occ=first&part=1&cid=783263
https://www.eu-sage.eu/
https://www.upct.es/ibvupct/archivos/EU-SAGE%20Edici%C3%B3n%20Gen%C3%B3mica.pdf
https://ec.europa.eu/food/plant/gmo/modern_biotech/new-genomic-techniques_en
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algunos tipos de aplicaciones basa-
das en tecnologías de edición genó-
mica. También reconoce que estas 
tecnologías podrían ayudar a con-
seguir los objetivos del UE “Green 
Deal” e insta a una posible modi-
ficación de la legislación en vigor.  

En un contexto internacional ur-
giría también conseguir una ar-
monización conceptual y regula-
toria de la propia definición de 
cultivo transgénico y de los pro-
ductos obtenidos mediante edición  
genómica[2]. 
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La Comisión Europea presentó en mayo de 
2020 la estrategia “De la granja a la mesa” 
como una de las iniciativas fundamenta-

les dentro del marco del Pacto Verde Europeo. A 
fin de contribuir al logro de la neutralidad climá-
tica de aquí a 2050, la estrategia pretende hacer 
evolucionar el sistema alimentario de la Unión 
Europea (UE) hacia un modelo sostenible con 
alimentos seguros, nutritivos y de alta calidad 
para abastecer a más de cuatrocientos millones 
de ciudadanos, pero con un impacto mínimo so-

bre el medioambiente. No 
obstante, debido a la glo-
balización del comercio 
mundial de vegetales y al 
cambio climático, el nú-
mero de enfermedades que 
afectan a nuestros cultivos 
se ha incrementado nota-
blemente en las últimas 
décadas. Para tratar de 
evitar estas pérdidas y me-
jorar la productividad se 
recomienda llevar a cabo 
una gestión integrada, 
priorizando el uso de mé-
todos no químicos como 
las prácticas culturales, 

variedades resistentes y agentes de control bio-
lógico. Sin embargo, en muchas enfermedades 
el control químico sigue siendo indispensable, a 
través, principalmente, del uso de fungicidas.

La estrategia “De la granja a la mesa” pretende 
reducir, entre otros, el uso de fitosanitarios en un 
50 % e incrementar la superficie en cultivo eco-
lógico hasta el 25 % en 2030, lo que supone un 
reto sin precedentes para la agricultura de la UE. 
El debate mediático alrededor de la reducción 
del uso de fitosanitarios en la UE está centrado 
principalmente en los insecticidas y herbicidas, 
cuando en realidad los fungicidas son el grupo 
de productos más utilizados. Con unas 165 000 
toneladas anuales, los fungicidas representan el 
46 % del total de fitosanitarios que se aplican en 
la UE. El consumo de fungicidas no es exclusivo 
de la agricultura convencional o integrada. Con 
unas 86 000 toneladas anuales, los compuestos 
inorgánicos (cobre y azufre) representan aproxi-
madamente la mitad del mercado de fungicidas 
en la UE. Los compuestos inorgánicos son de los 
pocos autorizados en agricultura ecológica y, en 
general, son menos efectivos que los fungicidas 
de síntesis, por lo que es necesario realizar un 
mayor número de aplicaciones[3].

EL CONTROL DE ENFERMEDADES 
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  Uno de los principales problemas asociados al uso de 
fungicidas es la aparición de resistencias en los patóge-
nos que se pretende controlar[5]. De hecho, en la región 
europea y mediterránea se han descrito resistencias a la 
mayoría de grupos químicos fungicidas [Figura 1]. La re-
sistencia se define como la habilidad, existente en la na-
turaleza y heredable, de algunos individuos dentro de una 
población, que les permite sobrevivir a la aplicación de 
un determinado fungicida que, en condiciones normales, 
resulta letal para el patógeno. Por tanto, este producto 
deja de ser efectivo en aquel organismo al que preten-
de combatir. Un fungicida por sí solo no induce intrín-
secamente resistencia, sino que actúa como un agente 
de selección. Existen factores genéticos del patógeno y 
factores externos que rigen el riesgo 
de desarrollo de resistencia. El ries-
go de factores externos influye sobre 
la presión de selección que condu-
ce al desarrollo de la resistencia,  
condicionado, entre otros, por el 
uso continuado de productos con el 
mismo modo de acción. Para evitar 

problemas de resistencia es fundamental 
diversificar tratamientos, evitar el uso re-
petido de compuestos con el mismo modo 
de acción, usar mezclas y alternar estos 
productos químicos con modos de acción  
diferentes[1]. 

A pesar de las medidas establecidas 
por la Directiva 2009/128/EC para la re-
ducción del uso de fitosanitarios en la UE, 
la cantidad de fungicidas aplicados ha 
aumentado un 11 % durante el período 
2011-2018. El éxito de la estrategia “De 
la granja a la mesa” vendrá, por lo tanto, 
determinado en gran medida por la reduc-
ción de fungicidas mediante un uso más 
racional, que maximice la efectividad de 
las aplicaciones y limite su número al mí-
nimo. Pero, ¿no sería esto contradictorio 
para evitar el desarrollo de resistencia por 
parte de los patógenos diana?

Además de las características intrínse-
cas del fungicida y del patógeno, el factor 
que más influye en la aparición de resis-
tencias es el número de aplicaciones[4]. A 

priori, la reducción en el número de aplicaciones ayu-
daría a disminuir el riesgo de aparición de resistencias 
y a alargar la vida útil de los productos fungicidas. Los 
sistemas de ayuda en la toma de decisiones se han mos-
trado como herramientas útiles para reducir el número 
de aplicaciones en muchas enfermedades. Estos sistemas 
se componen principalmente de modelos de predicción 
de riesgo de enfermedad y umbrales de intervención, con 
los que es posible reducir la frecuencia de tratamientos, 
aplicando los fungicidas únicamente cuando son real-
mente necesarios. Estudios recientes considerando un 
conjunto de experimentos a nivel mundial [Figura 2] 
han demostrado que los sistemas de ayuda en la toma 

de decisiones permiten reducir a la 
mitad el número de aplicaciones 
fungicidas, manteniendo el mismo 
nivel de eficacia que las estrategias 
habituales de aplicación a calenda-
rio[2]. 

Por otra parte, la diversidad 
de fungicidas disponibles para los 

En la región europea 
y mediterránea se han 
descrito resistencias a 
la mayoría de grupos 
químicos fungicidas 
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Figura 1. Casos de resistencias descritos en la región europea y mediterránea para los 
distintos grupos de fungicidas (Fuente: EPPO Database on Resistance Cases).
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agricultores se ha visto notablemente restringida por 
la actual legislación europea [Directiva 2009/128/EC 
y Reglamento (EC) 1107/2009]. La mayor parte de los 
fungicidas multidiana han caído del registro durante los 
últimos años, principalmente por su elevada ecotoxici-
dad. Al actuar a la vez sobre diferentes rutas metabó-
licas, estos fungicidas son menos propensos a generar 

resistencias, pero presentan también más 
efectos colaterales sobre otros organismos. 
Actualmente, la mayor parte de produc-
tos disponibles son fungicidas monodia-
na, que actúan sobre una ruta metabólica 
específica. Este tipo de fungicidas tienen 
menos efectos ecotoxicológicos, pero son 
mucho más propensos a inducir resisten-
cias en los patógenos.

Si con la estrategia europea “De la 
granja a la mesa” los agricultores se que-
darían sin suficientes fungicidas y alterna-
tivas eficaces para el control químico de 
enfermedades, ¿no estamos poniendo en 
riesgo el futuro de la producción a gran es-
cala de alimentos? En condiciones norma-
les, las plagas y enfermedades provocan el 
40 % de las pérdidas de las cosechas cada 
año. Esta cifra podría duplicarse si no dis-
ponemos de un abanico, suficientemente 
amplio, de productos con distintos modos 
de acción.

El hecho de que la UE reduzca, aún 
más, el número de materias activas y modos de acción 
disponibles para el control de enfermedades hace que 
el desarrollo de nuevas herramientas de protección de 
cultivos se convierta en una necesidad urgente para la 
Fitopatología, cuyos investigadores necesitarán aportar 
soluciones a muy corto plazo ante la retirada inminente 
de numerosos productos.
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La SEF cuenta en la actualidad con 13 Socios Protectores: 

 

Mediante sus aportaciones anuales, estos Socios Protectores proporcionan un 
apoyo inestimable para que la SEF pueda acometer distintos objetivos –científicos, 
académicos y divulgativos– en el campo de la Fitopatología. Como reconocimiento 
a su papel en la SEF, la sección que ya abrimos en el número anterior de la revista 
continúa en este con otros dos de nuestros Socios Protectores, que nos dan una 
visión general de las líneas de trabajo principales de su empresa y de la labor que 
desarrollan en el área de la Biología de Plantas o de la Sanidad Vegetal. 

Mejora genética de hortalizas

Enza Zaden es una empresa de selección vegetal que desarrolla 
y comercializa semillas de hasta 1200 variedades hortícolas, 
producidas en más de 30 plantaciones repartidas por el mundo. 
Desde hortalizas como el pimiento, el tomate o el pepino, hasta 
frutas como el melón o cultivos como el de la guindilla india, Enza 
Zaden introduce unas 100 variedades nuevas cada año. 

El espíritu empresarial, la visión a largo plazo y el énfasis en la innovación son las características 
que de nen a nuestra empresa. nnovación que está apoyada por sus distintos grupos de 
investigación, donde el equipo de topatología tiene un papel vital. ocalizado en Almería, el 
equipo de topatología se compone de un grupo de aplicación y otro de investigación, que 
es responsable de identi car nuevos patógenos y de buscar y caracterizar nuevas fuentes de 
resistencia a enfermedades.

El desarrollo de variedades resistentes es esencial para controlar la expansión de las 
enfermedades, y para ello hacemos uso de colecciones de material cultivado o silvestre, las 
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https://www.enzazaden.com/es/


cuales se analizan en la b squeda de la resistencia adecuada. a nalidad es desarrollar 
herramientas que permitan la selección en un programa de mejora usando marcadores, pruebas 
de resistencia más e cientes y el desarrollo de nuevos protocolos de diagnóstico. odas esas 
pruebas, una vez puestas a punto, están organizadas por el grupo de aplicación de patología 
que gestiona la implementación de los protocolos para estudiar las resistencias y la organización 
de los ensayos en coordinación con los grupos de mejora. 

Además de los proyectos internos, Enza Zaden colabora nacional e internacionalmente con 
universidades, institutos p blicos y otras empresas privadas del sector. anto colaboraciones 
como incorporación de personal con experiencia son prioridades para nuestra empresa. El 
trabajo del topatólogo ha cambiado mucho en los ltimos años gracias al desarrollo de nuevas 
tecnologías para el diagnóstico o la evaluación de síntomas. Seguramente, en los próximos 
años surgirán nuevos cambios y retos para los que estaremos preparados, puesto que, para 
Enza Zaden, la innovación es uno de sus valores fundamentales.

Compartiendo un futuro saludable

En Rijk Zwaan formamos una familia internacional de más de 
3300 compañeros. odos juntos somos el foco de nuestra cultura 
empresarial nica. Nuestro primer n es ofrecer a cada uno de 
nuestros empleados un duradero y agradable puesto de trabajo 
con unas buenas condiciones laborales. Porque las personas que 
son capaces de desarrollarse y disfrutar de verdad de su trabajo 
son aquellas que harán una aportación vital a nuestra misión de 
contribuir a un futuro saludable. 

Como empresa de investigación hortícola, Rijk Zwaan se encuentra en el corazón mismo de la 
sociedad. El mundo se enfrenta a numerosos desafíos en términos de suministro de alimentos y 
de salud, y tenemos el conocimiento necesario, la experiencia y recursos a nuestra disposición 
para tratar de resolverlos. Por ello, cada año más del 70 % de nuestros recursos se destina a 

D, donde nuestros departamentos de patología juegan un papel crucial en la introgresión de 
resistencias en nuestras variedades comerciales. 

Nosotros creemos que trabajar juntos es la única manera para desarrollar variedades que estén 
perfectamente alineadas con las necesidades del mercado. Por este motivo, continuamente 
intercambiamos ideas con todos los eslabones en la cadena alimentaria y colaboramos 
estrechamente con institutos de investigación y universidades. 

rabajamos con una moral alta y tenemos una comunicación transparente con todos nuestros 
socios. Así es como hemos logrado nuestra reputación de empresa honesta con semillas de 
alta calidad.
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El contexto

Nos encontramos en 
la década de los se-

tenta en el Instituto de 
Agroquímica y Tecnolo-
gía de Alimentos (IATA) 
del CSIC. El IATA, cons-
truido en 1966, era el bu-
que insignia del CSIC en 
Valencia, con permiso 
del Instituto de Física 
Corpuscular, creado con 
anterioridad, en 1950, 
y que se ha convertido 
en uno de los referentes 
de la ciencia hecha en 
Valencia. De la mano 
de Primo Yúfera, el IATA se erigió como un 
premonitorio centro moderno de ciencia y 
tecnología en agroalimentación; crisol donde 
se fundirían esfuerzos que cristalizarían en di-
versos polos de creación científica y desarrollo 
tecnológico en las universidades valencianas, 
en el Instituto Valenciano de Investigaciones 
Agrarias (IVIA) o en el Instituto Tecnológi-
co de la Industria Agroalimentaria (AINIA), 
además de ser el origen directo de dos centros 
de investigación, a saber, el Instituto de Bio-
logía Molecular y Celular de Plantas (IBMCP, 
CSIC-UPV) y el Centro de Investigaciones 
sobre Desertificación (CIDE, CSIC-UV-
GVA). Por otra parte, el IATA se ha conver-
tido en un centro de referencia en su ámbito, 
como ha puesto de manifiesto, por ejemplo, 
recientemente, en respuesta a la crisis causada  

por la pandemia de la  
COVID-19.

La parte “Agro” del IATA 
era la más reducida y es-
taba liderada por Pascual 
Cuñat bajo la supervisión 
de Primo Yúfera. Pascual 
Cuñat dedicaba sus es-
fuerzos, en el laboratorio 
VI, fundamentalmente, 
al estudio de los residuos 
de plaguicidas en suelos 
y alimentos. Sin embar-
go, aparecieron por aquel 
entrañable laboratorio 

del IATA lo que podríamos calificar como un 
conjunto de retazos que, con el tiempo, tras 
muchos cosidos y recosidos amorosos, daría 
lugar a una preciosa y resistente colcha, que, 
aún hoy en día, sigue incorporando retazos y 
sirve de cobijo y es lugar en donde desarro-
llar la ciencia de las plantas: el IBMCP. Ini-
cialmente, los retazos fueron Vicente Coneje-
ro, profesor adjunto de la Cátedra de Primo 
Yúfera que, sin pertenecer a la plantilla del 
IATA, contribuyó en gran medida al desarro-
llo de aquel grupo de investigadores que, con 
frecuencia, pensaba más en aprender que en 
las aplicaciones del conocimiento, que eran 
leitmotiv del IATA. Como muestra un botón: 
los que investigábamos las plantas queríamos 
comprender el control del desarrollo de las 
vainas de los guisantes, frente a quienes per-
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s. seguían desarrollos tecnológicos, que nos insis-
tían en que estudiáramos las semillas per se, sin 
caer en la cuenta de que para que se desarrollen 
las semillas es necesario que crezcan las vainas. 
¡Frutos sin semillas! Nuestro enfoque era una 
especie de anatema. De ese hilo estiraba José 
Luis García Martínez que, con el tiempo, se 
convertiría en un referente internacional del 
control hormonal del desarrollo y, en especial, 
en el modo de acción de las giberelinas. El  
laboratorio, que más adelante llegaría a de-
nominarse Unidad de Biología Molecular y 
Celular de Plantas “en evolución”, se benefi-
ció, también, del saber enzimológico de Juan 
Carbonell Gisbert, doctorado en una de las 
cunas de la Bioquímica española dirigida por 
Alberto Sols. Ricardo Flores Pedauyé, cuya 
contribución se mostraría imprescindible para 
el desarrollo futuro del grupo, se incorporó a 
principios de los setenta y comenzó su andadu-
ra midiendo enzimas como las ribonucleasas de 
cítricos, como lo haría dos años más tarde José 
Pío Beltrán Porter con las peroxidasas.

El retazo que era Ricardo Flores Pedauyé estu-
dió Ingeniería Agronómica en la Escuela Téc-
nica Superior de Ingenieros Agrónomos de Va-
lencia y tan sólo dos años después de obtener 
su título de Ingeniero se licenció en Ciencias 
Químicas en 1971. Con ese bagaje y doble vi-
sión se incorporó al IATA para la realización 
de su tesis doctoral. Ricardo Flores aunaba 
entusiasmo, rigor intelectual y formación en 

Agronomía. La Bioquímica, como disciplina 
académica, era todavía incipiente en Valencia. 
Primo Yúfera obtuvo la cátedra de Bioquímica 
y Química Agrícola en 1964 y como director 
del IATA favoreció el desarrollo de esta disci-
plina. La realización de la tesis en modo alguno 
garantizaba el futuro profesional, así que junto 
a Ricardo Flores dedicamos muchos esfuerzos a 
arrancar la Bioquímica en la Facultad de Cien-
cias Biológicas, consiguiendo hacer un hueco 
para la creación de un Departamento de Bio-
química que lideramos un grupo de profesores 
no numerarios (PNN). Tanto Ricardo Flores 
como José Pío Beltrán llegarían a dirigirlo. A 
dicho departamento se incorporarían excelen-
tes profesores de Bioquímica como Juli Peretó, 
Marisa Salvador, José Luis Rodríguez, Pedro 
Carrasco o Joaquín Moreno, todos formados 
en el laboratorio VI del IATA. Más allá de las 
orientaciones y guías recibidas por parte de Pri-
mo Yúfera y de Conejero, el rigor científico y 
meticulosidad de Ricardo Flores, así como el 
interés por la aproximación a la docencia de 
la Bioquímica desde una perspectiva química, 
le hizo sugerir que sometiéramos los programas 
de las asignaturas que habíamos elaborado a la 
crítica y consejo de don Ángel Martín Muni-
cio, químico y catedrático de Bioquímica de la 
Universidad Complutense de Madrid. Así lo 
hicimos; y fue la primera vez que nos exami-
namos, como químicos, de Bioquímica. Don 
Ángel fue entrañable con nosotros y de mucha 
ayuda. Ricardo, por su parte, desarrolló un pro-
grama de la asignatura de Biofísica cuyas clases 
y las de métodos de análisis en Bioquímica son 
aún celebradas por los alumnos y profesores del 
momento.

Los inicios de su carrera

Ricardo Flores estudió las partículas nucleo-
proteicas asociadas al virus de la “tristeza de 
los cítricos” (CTV) para obtener su título de 
doctor en 1975. Entre 1976 y 1977 se desplazó 
al Departamento de Patología de la Universi-
dad de California, en Riverside, como investi-
gador posdoctoral para investigar con Joseph 
S. Semancik sobre otro patógeno cuyo mate-
rial genético, como en el caso del CTV, es el 
RNA: el viroide causante de la enfermedad 
conocida como exocortis de los cítricos. Esta 
época sería definitiva para su trayectoria cien-
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tífica, pues Ricardo Flores se enamoró de los 
viroides, patógenos de plantas –diminutos en 
términos moleculares– constituidos por RNA 
y que se encuentran en el límite de lo vivo. A 
esa pasión, al estudio de los viroides, dedicó el 
resto de su carrera científica. No fue fácil ver 
a Ricardo Flores a lo largo de su vida perder 
la compostura y, no obstante, pudimos ver las 
lágrimas en sus ojos en un momento, hace mu-
chos años, en el que se puso en duda la posi-
bilidad de que siguiera investigando en viroi-
des. A pesar de haber abandonado la docencia  
académica, Ricardo Flores era un excelente pro-
fesor. Es difícil expresar con palabras la admi-
ración que despertaba Ricardo transmitiendo a 
los demás su conocimiento. Para aproximarse 
a su personalidad científica, es recomendable 
visionar y escuchar a Ricardo en estado puro, 
en la que probablemente fue su última confe-
rencia divulgativa (disponible en el canal de 
Youtube), cuando ya se sabía enfermo, titulada:  
“Viroides y virus, en la frontera de la vida” en 
un ciclo de conferencias denominado Encuen-
tros con la Ciencia, organizado por la Universi-
dad de Málaga. Ricardo Flores dedicó su vida a 
hacer ciencia y a enseñar ciencia, y ha termi-
nado siendo un retal deslumbrante en esa mag-
nífica colcha que es el IBMCP. Ricardo tenía 
dos pasiones: la ciencia y su familia –su mujer 
y sus hijos–, y sabemos que las dos le hicieron 
muy feliz. Además, era un hombre progresista, 
muy culto, devoraba libros, frecuentemente 
biografías de científicos –la última que estaba 
leyendo, la del químico Perutz– a los que gusta-
ba situar en sus diversos países y en sus situacio-
nes sociopolíticas temporales. Era una delicia 
compartir con él y con otros como Isabel López 

y Leandro Peña, un café diario; momento que 
nos permitía comentar el último trabajo que 
había leído o su preocupación por y su estu-
dio de la enfermedad emergente de los cítricos  
conocida como “huanglongbing”, que predecía 
que puede acabar con la citricultura en España. 
Ricardo era un cinéfilo empedernido y, mien-
tras pudo, hicimos una especie de cinefórum 
semanal, seguido de veladas con cena incluida 
donde discutíamos la película, arreglábamos 
el mundo, debatíamos y disfrutábamos de sus 
diagnósticos sociales, la mayor parte de las  
veces, acertados. Ricardo Flores coleccionaba 
citas y aforismos sobre la ciencia y sobre la vida 
misma. Entre las muchas que repetía, sirva una: 
“Hay que dejar el mundo mejor que como esta-
ba cuando lo encontraste”. ¡Y vaya si lo hiciste, 
Ricardo! Puedes irte tranquilo, aunque siempre 
permanecerás en nuestras cabezas y en nuestro 
corazón. 

Ricardo Flores, maestro de virólogos

La doble formación académica, en Agronomía 
y en Químicas, no fue algo casual y le acom-
pañaría el resto de su actividad investigado-
ra. No es de extrañar, por tanto, que para su 
estancia posdoctoral (Riverside, California), 
eligiera trabajar con unos RNA pequeños que 
desafiaban la frontera química de la vida –los 
viroides– y que, al mismo tiempo, causaban 
enfermedades agronómicamente importantes 
en cítricos, cultivo estrella de la Comunidad 
Valenciana y sustento de muchas familias en 
aquellos años.

A su vuelta inició una fructífera investigación 
con este tipo de pequeños RNA patogénicos 
en la Unidad de Biología Molecular y Celu-
lar de plantas del IATA, anteriormente citada. 
Al principio, su investigación fue esencial-
mente descriptiva, si bien, muy meritoria. Su 
perseverancia, intuición y capacidad analítica 
le permitió identificar y caracterizar, junto a 
sus correspondientes doctorandos, nuevos  
viroides en la vid, lúpulo, melocotonero, peral, 
manzano, cerezo y crisantemo, así como publi-
car estos trabajos, esencialmente fitopatológi-
cos, en revistas del prestigio de PNAS, EMBO 
J. o NAR. Estos trabajos, realizados a finales 
de la década de los 80 y principios de los 90, 
le dieron un tremendo prestigio internacional 

https://www.youtube.com/watch?v=MEl5xjMO8MI
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hasta el punto de que, en los congresos espe-
cializados, los fitopatólogos “de campo” lo bus-
caban (en realidad, tanto como él a ellos) para 
que estudiara una enfermedad concreta, posi-
ble candidata a estar causada por un viroide. 
Uno de ellos le llegó incluso a retar diciéndole 
“a ver si puedes con este”. Ya lo creo que pudo. 
Fue otro PNAS. En esa época, uno de los que 
suscribe este artículo, doctorando suyo, fue 
testigo directo del profundo respeto y admira-
ción que Ricardo tenía por estos fitopatólogos 
de campo, comentando de manera persisten-
te a quien tuviera por delante que una PCR 
oculaire de estos fitopatólogos era, a veces, 
mucho más valiosa que una PCR moleculaire  
(un recuerdo muy especial a J. C. Desvignes y 
a P. Gentit).

Su pasión por la Química hizo que, en una  
segunda etapa, se aventurara en investigacio-
nes más fundamentales del ciclo de infección 
de los viroides. La casualidad quiso que algu-
nos de estos pequeños RNA tuvieran actividad 
autocatalítica, disparando una brutal tormenta 
de ideas y conectando estos patógenos con el 
mundo de RNA primordial como protagonis-
ta preferente en el origen de la vida; aspecto 
que Ricardo aprovechó con maestría para cul-
tivar su capacidad divulgadora y llegar al gran  
público. Fue también en esta segunda etapa de 
su actividad investigadora cuando Ricardo hizo 
notabilísimas contribuciones científicas rela-
cionadas con el ciclo de replicación de los vi-
roides y con los mecanismos de patogénesis en 
sus respectivos huéspe-
des, publicando los re-
sultados en las mejores 
revistas. Tuvo, en esta 
etapa, tiempo y energía 
para, además de los vi-
roides, dedicarle tiem-
po a los virus, retoman-
do así el patosistema en 
el que se inició en in-
vestigación (la “tristeza 
de los cítricos”) y para 
contribuir, junto con su 
colega y amigo Pedro 
Moreno, a clarificar la 
situación de esta enfer-
medad de los cítricos y 
de su agente causal.

A sus 19 doctorandos nos inyectó [sic] una pa-
sión y dedicación por la ciencia difícilmente 
igualables que perdurará en nuestra memoria. 
Muchos de sus antiguos doctorandos somos 
profesores o investigadores permanentes de la 
universidad, el CSIC o el Consiglio Nazionale 
della Ricerca (Italia). Ricardo recibió impor-
tantes distinciones, aunque nunca alardeaba 
de ninguna de ellas. Miembro honorario de la 
Academia de Ciencias de Hungría, vicepresi-
dente de la Sociedad Española de Virología y 
receptor de su distinción bianual, y Placa de 
Honor de la Asociación Española de Cientí-
ficos. Pero, sin duda, su mejor premio fue dis-
frutar de una familia modélica que lo quería y 
admiraba y de la cual se sentía muy orgulloso. 
Su Marita, excelente profesora de Química, 
su hija María, magnífica arquitecta, y su hijo  
Ricky, doctor en Ciencias Económicas.

Para acabar, una anécdota que define a la per-
fección la personalidad de Ricardo. En la épo-
ca en la que muchas de las suscripciones a las 
revistas científicas las hacían los propios in-
vestigadores y el resto las instituciones, había 
obviamente dos precios: uno, institucional; y 
otro, como suscripción personal, que era sen-
siblemente más barato. Ricardo estaba suscrito 
a una revista que era especialmente cara. En 
una conversación telefónica se le oyó protestar 
elocuentemente: “¡Ustedes me han cobrado 
como si yo fuera una institución y yo no soy 
una institución!”. Una de las pocas veces en las 
que Ricardo se equivocó. Lo ha sido y lo será.
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PORTADA: Las ciencias ómicas, como herramientas para el estudio de un gran número de moléculas implicadas en el funcionamiento de la planta 
expuesta a potenciales patógenos.
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